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CHAPITRE V 
ÉTUDE DES LIGNÉES DE SUBSTITUTION TRIÉES DE POPULATIONS 
OU DE LIGNtES D'ADDITION 
Nous venons de voir, au chapitre prècédent, qu'on 
peut extraire des lignées de substitution de la des-
cendance du têtraploïde (AD hA,B1- Il faut cependant 
reconnaitre le caractère hasardeux de œs expe'. 
riences. Les croisements destines à rétablir la fer. 
tilité entraînent en effet une élimination massive et 
alèatoire des chromosomes de G. anonrn1um. En 
outre, la stérilité elevèe en particulier de la dascen-
dance du premier croisement de retour a pour 
conséquence une limitation des effectifs. Enfin, la 
synthèse du tétraploïde fait obligatoirement appel à 
une espèce complémentaire, ce qui, dans un objectif 
d'amélioration. n'est du reste pas nëœssairement un 
inconvénient. Niais l'intervention de cette espèce en-
traîne à son tour des conséquences phénoty}Jiques 
telles qu'elles peuvent entraver l'identification des 
lignées de substitution. U r~sulte de toutes ces 
restrictions que l'on pourra éprouvt:r des difficultés 
à extraire par cette méthode toutes lr:;s lignées de 
substitution théoriquement possibles. 
Ainsi que nous l'avons rerna,qué au cours du 
chapitre III. l'isolement des Iignêes d'addition dans 
la descendance du pentaploïde (AD h(AffhB, présente 
moins de difficultés. Le pentaploïde étant lui-m~me 
assez fertile, on peut en obtenir, dès la premiêre 
génération, une descendance d'effectif important. 
L'élimination des chromosomes additionnels est rela-
tivement lent et ridentification des individus por-
teurs d'une addition monosomique ou disomique ne 
présente évidemment aucuB avantage, mais on peut 
la considérer comme un moyen de conserver provi-
soirement, sous une forme commode, un matériel 
génétique destiné à être exploité ultérieurement. On 
peut en effet tenter, à partir de ce matériel, dè trans-
férer à l'espèce réceptrice des fragments plus ou 
moins i.mportants des chromosomes additionnels. 
Nous retrouvons aimi une situation plus classique 
dont p1.usieurs aute11Ts ont cherche à tirer parti. 
C'est ainsi. que, dès 1956, SEARS a transfêré au blé 
cultivé par tnms[ocation. une rèsi.;;tance à la rouille 
originaire d'Aegilops wnbellulo..ta. Plus radicalement 
encore, on peut em:faager la substitution de chro-
mosomes de l'espèce donneuse a l'espèce réceptrice, 
UNRAU, PERSD:<I et Kusrrn.1. ont décrit ce procëdé en 
1956, mais il exige que l'on dispose de la série des 
monosomiques, ce qui est encore loin d'être le cas 
~n. ce qui concerne le cotonnier. Mais. dans la 
situation qui nous préoccupe, on sait dejà. que l'addi 
tion s'accompagne d'accidents méiotiques, Il semble 
donc que le procédé le plus accessible consiste à 
tirer le meilleur profit possible de ces accidents 
C'est de cette façon que Moxv, en 1958, a pu trans-
férer le caractère Ws (non-white seedlings) de Nico-
tiani plwnbagùûfolia à Nicotiana tabaccum. 
Il s'agit tout d'abord, et ceci suppose que l'on 
dispose d'un procedè permettant de les reconnaître, 
de selectionner les individus à 52 chromosomes qui 
conservent cependant au moins quelques-uns des 
caractères propres au..;: plantes à 53 ou 54 chromo-
somes. L'autofécondation doit ensuite permettre 
d'isoler des lignées homozygotes qu'on pourra 
comparer à une variété de référence et au.'C lignées 
d'addition disomique. 
Leur identification. dans la plupart des cas, n'ayant 
lieu qu'à posteriori, il est difficile de connaître, mème 
de façon in:.précise, les phènomènes qui ont conduit 
à l'apparition de ces souches à 52 chromosomes. 
Cependant, on peut présumer de l'intervention dè 
deux facteurs que nous avons déjà signalés. Le pre-
mier est la recombinaison due à l'homologie rési-
duelle entre les génomes (AD), et B, qui se manifeste 
par la présence · de trivalents avec un tau.'C à peu 
près constant d'une génération à la suivante pour 
une population d'addition déterminée. Le défaut d'ap· 
pariement d'une paire de chromosomes de l'espèce 
réceptrice constitue le second facteur. l\.,fais il n'est 
pas exclu que des translocations puissent intervenir. 
Ce n'est donc que par commodité que nous utilise-
rons le terme ,: lignées de substitution ,. pour dési-
gner les lignées à 52 chromosomes. 
A condition de disposer de caractères marqueurs 
convenables, à la fois chez l'espèce réceptrice et chez 
1~ chromosome ou le segment de chromosome 
,,, substitué"· on peut cependant tenter .de déterminer 
la po5ition qu'occupe cet élément étranger dans 
l'espèce réœptrice. C'est précisément cette possibilité 
que nous offTènt les lignées de substitution du 
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chromosome I. On peut identifier l'intervention du 
chromosome I gràce à l'expression de caractères 
nettement définis, et nous avons eu l'occasion d'en 
isoler trois lignées de substitution indépendantes 1es 
unes des autres. Ainsi que nous l'avons dit dans le 
chapitre III, il existe des analogies entre le chromo-
some I de G. mwmatum et le chromosome A7 de 
G. hirsutum. En utilisant des lignées de G. llirsutum 
convenablement marquées. nous montrernns que ces 
substitutions sont bien spécifiques, le chromosome I 
s'étant substitue au chromosome A7 dans les trois 
cas étudies, 
Une particularite caryologique de l'une de ces 
lignées nous a permis en outre d'utiliser des techni. 
ques cytogénétiques pour connaître de façon plus 
précise la disposition des gènes marqueurs des chro-
mosomes I et A7. 
Dans le cas où la substitution résulte de te· 
combinaison entre chromosomes homéologues, il est 
possible qu'une même addition soit susceptible de 
donner lieu à plusieurs types de substitution pré-
sentant plus ou moins d'intérêt pratique. D'autre 
part, on peut concevoir que l'espèce réceptrice puisse 
ne s'accommoder que difficilement de l'intrusion d'un 
fragment important de l'espèce donneuse. Or, du 
point de vue utilitaire, il s'agit de ne conserver que 
les fragments intéressants et, dans la plupart des 
cas, il sera probablement nécessaire d'eliminer des 
fragments indésirables. Dans Je cadre de l'espèce. 
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c'est par la pratique d'une sene de back-cross que 
l'on cherche à atteindre cet objectif. Mais si nous 
envisageons d'appliquer une telle méthode dans notre 
cas, il est nécessaire d'en connaître le degré d'effi-
cacité. C'est en étudiant la descendance d'une seconde 
souche de substitution du chromosome I que nous 
avons essayé d'apporter les éléments de réponse à 
cette question. 
Bien que l'étude de sa descendance ne nous ait 
apporté aucun élément vraiment nouveau, nous dé-
crirons ks circonstances dans lesquelles nous avons 
isolé la troisième souche de substitution du chro-
mosome I. Elles sont assez surprenantes et montre-
ront à quel degré de complexité on doit s'attendre de 
la part d'hybrides interspéci.fiques. 
Nous décrirons, dans la pn::mière partie de ce 
chapitre, les mèthodes d'extraction et les caractéris-
tiques des lignées de substitution isolées de l'en-
semble des populations d'addition. 
Le reste du chapitre sera consacré aux lignées de 
substitution du chromosome I. Nous étudierons 
d'abord le groupe de liaison RsYg,LCt de G. hirsutwn 
et son homologue chez G. mwmalum. Nous nous 
intéresserons ensuite à l'étude des recombinaisons 
entre le chromosome I anomalum et le chromo-
some A7 hfrsutum. Nous exposerons enfin un troi-
sième cas de substitution du chromosome I au chro-
mosome A7. 
1. - ISOLEMENT ET CARACTÊRISTIQ!!ES DES LIGNÉES DE SUBSTITUTION 
a - Isolement des lignées, 
Nous avons eu l'occasion, au cours de l'étude des 
populations d'addition, de cultiver séparément Jes 
descendances issues de l'autofecondation de nom-
breux individus présumés, en raison de leur phéno-
type, porteurs d'une addition monosomique ou 
disomique. 
Dans la majorité des cas, la descendance d'un indi-
vidu porteur d'une addition monosomique comportt 
351:ô à 50 % de plants du même type chez lesquds 
la présence du chromosome additionnel se manifeste 
par l'expression de caractères particuliers liés entre 
eux. De même, la grande majorité de la descendance 
d'individus disomiques est elle-même composée d'in· 
dividus du même type. Mais nous avons déjà noté, 
au cours du chapitre III, qu'il existait des exceptions 
à ces règles générales. 
Nous avons également signalé que, parmi les des-
cendances d'un individu supposé porteur d'une addi· 
tion monosomique, il en existe chez lesquelles 1a 
fréquence des individus qui expriment un ensemble 
de caractères liés à la présence d'un chromosome de 
G. anomalum dévie de la normale. Ces déviations 
étaient le plus souvent positives. Nous avons auto· 
fécondé les plants à phénotype caractéristique et nous 
avons cultivé leurs descendances séparément. A partir 
des populations d'addition des chromosomes II. III, 
IV, nous avons ainsi extrait des lignées relativement 
fertiles homozygotes pour divers caractères de 
G. anomatum. 
Commtl nous l'avons vu à la fin du chapitre III. 
nous avons égaiement trouvé chez les lignées d'addi 
tion disomique du chromosome VI, des individus 
possédant la plupart des caractères révélateurs de la 
présence de ce chromosome mais qui étaient fertiles. 
L'étude de la méiose montrait l'existenœ de rema-
niemenr~ chromosomiques. 
:,.Jous avons constaté que des caractères habitueile-
ment liés entre eu.'< peuvent parfois se sègreger. 
C'est ainsi que, dans des populations d'addition du 
chromosome I, nous avons remarqué des plants por-
tant la maculature caractéristique du pétale mais 
dont les fibres étaient blanches. A l'inverse, certains 
plants à pétale blanc avaient des fibres colorées, La 
descendance des premiers s'est montrée semblable 
à celle d'nn individu porteur d'une addition mono· 
somîque mais celle des seconds a permis d'isoler des 
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lignées homozygotes pour le caractère de pigmenta-
tion de la fibœ. Dans des e.'<pèriences ultèrioores. 
l'hèrédite de ce caractère ,;;'est comportee comme 
monofactorielle. Nous avons egalemenr remarqué. 
dans la descendance de populations d'additions du 
chromosome V. des individus à phénotype caracté-
ristique de la presence de ce chromosome mais à 
fibres blanches. Eu les autofécondant, nous avons 
obtenu des lignées homozygotes pour l'ensemble des 
caractères du chromo_;ome V. à l"exception de [2. 
pigmentation de la fibre. 
Nous avons pratiqué un examen de la mdose 
chaque fois qui:: nous avons obsernf de tels acddems. 
et ce sont les individus à 52 chromosomes exprimant 
des caractères de G. anomalum qua nous avons sé-
lectionnés. Nous avons ensuite croisè par G. ilirrntum 
les lignées homozygotes correspondantes et nous 
avons examiné les méioses dios hvbrides FL Dans 
tous les cas de substitution ainsi ·isolés, les méta-
i;ihas.;;;s I comportaient la plupart du temps un biva-
lent droit ou deux univalents. La figure 8 œprésente 
ainsi la métaphase I d'un plant Fl d.u croisement 
entre une lignée de substitution du chromosome TV 
et la 1rnriétè Allen. 
Nous avons également examin~ les méioses de 
plants Fl du croisement entre une lignée de substi-
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tution et des individus porteurs de l'addition mono-
somique corœspondante utilisés comme femelles. 
Dans le cas d'une lignèe de substitutioI'_ du chromo-
some 1. les métaphases, selon les individm. compor-
taient soit 26 bivalent;:; dont un droit. soit 26 biva-
lents en anneau et un univalent. Ces figures peuvent 
s"i.nterprèter comme indiquant une substitution de la 
totalité du chromosome I. La descendance des indi-
vidus à 26 bivalents et un univalent etait en effet 
composée de plantes à pétale maculé. L'univalent 
devait donc provenir de G. hirsutimz. Dans le cas 
d'une lignée à fibres b1anches comportant une substi-
tution partielle du chromosome V. le croisement par 
dès individus porteurs de l'addition correspondante 
a ègalëment donné des plants à 52 et 53 chromo-
somes. Mais chez ces derniers, Je tiers des méta-
phases observees U6 sur 54) com1_:1oi::tait un trivalent 
ouvert en V, œ qui confirme qu'une partie seulement 
de ce chromosome a été transfêde. L'autofécondation 
de kl<; individus a conduit à Ullè descendance héte-
rogène comportant. entre autres, un plant à 52 chro-
mosomes de fertilité très rèduite mais à fibres brunes 
et un monosomique. Toutes ces observations ayant 
été realisées a posteriori, U est bien évident que les 
circonstances exactes dans lesquelles se sont pro-
duites les substitutions nous ont èc1rnppé. Les chro-
mosomes des genomes A et B étant plus ou moins 
F1guœ 3. - Méta-phase I ct·un plant F1 l}rovena:::.t ô.u croisement entre une lignêe de 
subthution du chromosome IV et la variété Alkn. 
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homologues, le phénomène le plus probable est la 
recombinaison. Cette hypothèse n'exclut évidemment 
pas d'autres types d'accidents tels que des translo-
cations réciproques ou non. 
L'accroissement de la fréquence avec laquelle un 
caractère de G. a11omalum apparaît dans certaines 
descendances résulte en partie du fait que les ga 
metes mâles transmettant ces caractères sont de-
yenus plus compétitifs. La recherche systematique 
dès substi.tutions devrait en tenir compte. en par-
ticulier dans le cas où le taux de transmission du 
chromosome surnuméraire par les gamêtes màles est 
très faible. La recherche des substitutions du chro, 
mosome I, par exemple, serait facilitée si on utilisait 
comme mâle, dans un croisement par G. hirstaWJL 
les individus exprimant le phénotype caractéristique 
de ce chromosome : en addition monosomique, le 
chromosome I n'est en effet transmis que par moins 
de 10 llo des gamètes mâles. A la limite, si le trans-
fert d'un caractère précis constituait l'objectif 
d'amélioration à poursuivre, on aurait le plus grand 
intérêt à utiliser le pentaploïde comme màle dans 
un croisement par G. hirsutum_ 
b - Caractéristiques des lignées de substitution 
isolées. 
Nous avons identifié des substitutions dans six 
populations d'addition parmi les huit qui ont étr§ 
isolées au cours de ces e'l:périences. Comme nous 
nous sommes basé sur l'observation de caractèœs 
phénotypiques, nous n'avons pas pu faire d'isolement 
à partir des populations d'addition du chromo-
some VIL En outre, nous n'avons jamais observé 
d'anomalies apparentes dans les ségrégations dei:. 
populations d'addition du chromosome VIII. Nous 
avons extrait plusieurs ligné,:;s de substitution indé-
pendantes à partir des populations d'addition du 
chromosome I. Les substitutions se manifostaient. 
dans ce cas, soit par la pigmentation de la fibœ 
seulement, soit par cette pigmentation associée à la 
maculature du pétale. C'est l'étude precise des 
substitutions du chromosome I qui fera l'objet de 
la suite de ce chapitre. Pour chacun des cinq autres 
chromosomes, nous n'avons extrait qu'une Sèule 
lignée de substitution. Les caractéristiques de 
chacune de ces lignées sont les suivantes : 
Substitution co11cenza1Zt le chromosome I. - La 
présence de ce chromosome se traduit par la ma 
culature du pétale et la pigmentation de la fibre 
Dans les lignées de substitution qui expriment ce 
phénotype,_ divers caracteres secondaires apparaissent 
également, en particulier une légère coloration an-
thocyanique de la tige. Le rendement en coton-graine 
est nettement plus faible que celui de la variété 
Allen utilisée comme variété de reference. Cette 
substitution diminue la longueur de la fibre ainsi 
que Je rendement à l'égrenage, Nous avons fait un 
essai comparatif de lignées de substitutions par-
tielles et de lignées de substitution des deu." carac-
tères associés. La substitution de la pigmentation de 
la fibre seule n'influe que très peu sur le rendo::ment 
en coton-graine mais fait décroître le rendement à 
l'égrenage. Par contre, la substitution de la ma-
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culature du petale, la fibre étant blanche, provoque 
une chute importante du rendement en coton-graine 
mais n'influe pas sur les caractéristiques de longueur 
de la fibre et de rendement à l'égrenage. 
Substituti011 co11cema1lt le chromosome II. -
L'importanœ de la substitution est inconnue mais 
la confrontation de la lignée homozygote avec 
G. ltirsutwn donne lieu à l'apparition régulière 
d'un bivalent droit; cette lignée se caractérise 
par une forte tendance à la verse, un raccourcis-
semo::nt des branches fructifères, un mauvais déve. 
loppement des capsules. Le rendement est assez me-
diocre. la longueur dè fibre inchangée, le pourcentage 
de fibres tres bas ; par contre, l'indiCè micronaire 
qui caractéri.-;e à la fois la finesse et la maturité J.e 
la fibre est élevé. 
Substitwion concernam le clzromoso111e Ill. - La 
confrontation de cette lignée avec G. lzirsutwn a 
donné un résultat négatif; aucun bivalent droit 
n'a été en effet remarqué. Cependant, elle a 
conservé dans une certaine mesure un attribut 
caractéristique du chromosome III en addition avec 
l'c5paississement relatif du limbe foliaire qui lm 
donne une couleur assez sombre. Son port est 
trapu, et elle manifeste une certaine tolérance à 
la sécheresse !DA SILVA et POISSON. 1969). Son ren-
dement à l'hectare est comparable à celui de la 
variété Allen mais sa fibre est plus courte. 
Substitutlm1 conc.,rnant le chromosome IV. -
Nous ignorons quelle est l'importance de cette 
substitution mais la confrontation de cette lignc:le 
avec G. lûrsutum donne lieu à l'apparition d'un 
bivaknt droit. On observe plusieurs caractères 
propres aux lignées d'addition correspondantes : 
port élancé, branches fructifères dressées, forte 
pilosité de la tige et des feuilles, capsules allon-
gées. style surplombant la colonne staminale, in-
dentations caractéristiques du calice, par le grou-
pement de sa floraison qui a pour conséquence une 
grande prècocitè. Son rendement à l'hectare est du 
mème ordre que celui de la variété Allen prise 
comme témoin de rdérenœ. Sa fibre est nettement 
plus longue que celle du témoin mais elle parvient 
difficilement à maturité et, par suite, son indice 
micronaiœ èSt défectueux. Son rendement à l'égre-
nage est du même ordre que celui de la variété 
Allen. 
Substitutioll coucema1u le chromosome V. - La 
lignée de substitution partielle se caractérise par 
plusieurs modifications phénotypiques : déforma-
tion des feuilles et des bractées, style surplom-
bant très nettement la colonne staminale, capsules 
allongées, forte pilosite de l'ensemble du plant. 
Les capsules arrivent à maturité et ont tendance 
à rester fermées. Le rendement à l'hectare est 
faible, la maturité des fibres est très mauvaise. 
La longueur de la fibre est du mème ordre que 
celle de la variété de référence mais le rende-
ment à l'êgrenage est plus faible. Une substitution 
hétérozygote d'un chromosome complet a été ob-
tenue ; étant donné le peu de fertilité de cette souche, 
Retour au menu
166 - C. Porsso~ Cot. Fib. Trop .. 1971, vol. XXVI, fasc. 2 
Tableau 25. - Performances comparées des diverses lignees de substitution 
R d en emen p t ourcen. 
ha en qtx 
1 
de fibœs 
Chromosome I ' .... [6.24 32,8 
Chromosome H .... l9.60 2~.o 
Chromosome III .. ' ~ 24.64 37,l 
Chromosome IV ... 23.82 372 
Chromosome V .... 1553 36,G 
Allen ......... ..... 22,.:JO 37,4 
{44!2 ......... '""'""ï 28.liO 39,4 
Diff. slgnli., 
1 
P 0,05 ........ , .. , ... 2.44 L1 
P O,Ot ...... , ........ 3.2tl LS 
i 
il est douteux que la substitution puisse ètre obtenue 
à rétat homozygote. 
Substitution co11cemaat le chromosome FI. - A 
la suite de l'étude de la descendance de la race 
d'addition disomique. nou3 avons isolé une substi-
tution homozygote intéressant probablement une 
grande part du chromosome VI. Cette lignée a 
de nombreux caracteres de similitude avec !a 
lignée d'addition disomique correspondante. Son 
port est très régulier mais sa taille est normale ; 
les capsules sont longues et ne portent pratiquement 
pas de glandes à gossypol; 1es fouilles s'inscrivent 
dans un carré et la chute des pétales n'intervient 
qu'au bout d'une très longue période. Le tam: de 
graines avortées 0t le rendement en coton-graine sont 
du mème ordre que ceux de la variété Allen. Cette 
substitution n'influe pratiquement pas sur la longueur 
de la tibre mais le œndement à l'égrenage :n'atteint 
plus que 32 °o a 33 O(i, 
Nous avons comparé les caractèristiqusi;; agrono-
miques de ce.:; lignées à œ11es de la variété Allen au 
L ongueur 
de fibre Ténacité 1 Allongt !l:Iicronaire 
en UHML j j 
29,1 19,4 ï,1 4,4 
30,8 21,7 5,4 4a .~ 
28,3 19,0 8,6 4,0 
33,0 20,2 8,0 3,6 
31.9 19,4 
1 
8,8 3,1 
31,6 20,0 7,6 1 4,2 3l,2 20,3 7J 1 tO 
1 
0,5 0,3 0,3 0,1 
0.6 0,4 0,4 0,2 
fur et à mesure de leur isolement. Pour obtenir plus 
de précisions. nous avons mis en place un essai 
comparatif à six répétitions en lignes de 25 mètres 
en utilisant comme témoins de ret'èrence les variétés 
Allen et "'44-2, cette dernière étant issue de la descen-
dance de l'hybride triple Hirsutwn,arboreum-ralmon-
Jii et actuellement cultivee sur l'ensemble de la 
Cote d'Ivoire. Mais la lignée de substitution du chro-
mosome VI a etè isolée trop tardivement pour pou-
voir ètre incluse dans cet essai. Le détail des résultats 
obtenus se trom-e dans le tableau 25. 
En résumé, les résultats obtenus pour les diverses 
substitutions sont variés mais toutes ces lignées sont 
affectées d'un défaut soit de rendement en coton-
graine, soit de rendement a l'égrenage. soit de matu-
ration de la fibre. Aucune de ces substitutions ne 
semble avoir d'int1uence sur la tènacite. En raison de 
sa précocité, la lignee de substitution du chromo-
some IV semble cependant présenter un certain 
intérêt agronomique mais la maturité très médiocre 
de sa fibre nécessite d'envisager un cycle com.ple-
mentaiœ de sélection. 
2. - ÉTUDE DU GROUPE DE LIAISON R2 Yg2 Le, DE G. J1irs11tm11 ET DE SON 
HOMOLOGUE CHEZ G. a110111alu111 
De la descendance d'un individu porteur d'une 
addition monosomique du chromosome I dont nous 
donnerons la généalogie ci-dessou3, nous avons 
isolé deux individus a phénotype d'addition qui prè-
sentaient la particularité suivante. Ces individus 
avaient 53 chromosomes qui, à la méiose, se répar-
tissaient généralement en un univalent de grande 
taille, 25 bivalents en anneau et un hetémbivalent 
droit. Cet hetérobivalent était constitué d'un chro-
mosome de taille nonnale et d'un chromosome télo-
somique qui avait subi. la délétion de la presque 
totalité d'un bras. Nous avons parfois observé cette 
paire a l'état dissocié : la métaphase I comportait 
alors 25 bivalents et trois univafonts de tailles diffe-
rentes. ainsi que le montre la figure 9. Ces indiv:idus 
ayant été autofocondés, nou:;: avons remarqué, chez 
certains de leurs descendants à phénotype d'addition, 
que le chromosome solitaire pouvait parfois s'asso-
cier à l'hétérobivalent pour constituer un hêtérotri-
valent ffigure 10 b). Nous avons alors cherche à tirer 
parti dé! cette situation. 
Nous avons déjà remarqué, et nous l'avons rappelé 
au début de ce chapitre, que certaines des fonctions 
du chromosome A7 de G. izirsutum et du chromo-
some I de G. a11omal1111z presentent des analogies. 
Nous avons donc utilisè des lignées de G. ltirsmum 
dont le chromo.,ome A7 ètai.t convenablement marqué 
pour montrer que le chromosome: I de G. mzomalum 
et le chromosome A7 de G. hirsutum entraient 
tous deux dans la composition de l'hètérotrivalent. 
Une série d'e.-".périences complémentaires nous a 
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Figure 9. - Aspect particulier de méiose des individus P iS-35 et P 78-46. 
ensuite conduit à déterminer la position des gènes 
marqueurs du chromosome A7 par rapport à son 
centromère, Simultanément, nous avons également 
déterminé la position des gènes vraisemblablement 
correspondants du chromosome 1. 
C'est la description de ces expériences qui fera 
l'objet de la deuxième partie de ce chapitre. Rappe-
lons que le chromosome I est responsable de l'appa-
rition de la maculature du pêtale, le gène correspon-
dant ëtait situé près du centromère (Porssox. l967) 
et de la pigmentation brune de la fibre. Il contient 
également .un facteur responsable de la svnthèse de 
la chlorophy Ile. · 
Le chromosome A7 porte des gènes qui induisent 
les mêmes caractères : le gène R, intèresse la ma 
culature du pétale; Yg, la synthèse de la chlolo-
phyI1e ; Le, la pigmentation brune de la fibre. Les 
taux de recombinaison entre ces trois gènes sont de 
26,6 % pour la région Rs Yg,; de 35,6 % pour la région 
Y g, Lç, et de 44,1 % pour la région R, Le,. 
a - Isolement d~s deux souches à hétérobivalent droit. 
Au cours de l'étude des différents types d'addition, 
nous avions isolé et autofécondè un individu, J 8196, 
porteur de l'addition disomique du chromosome I. 
Dans sa descendance, la souche d'addition monoso-
mique K .J24--17 se remarquait par sa fibre peu pig-
mentée et nous l'avons autofécondée. Compte tenu 
du nombre de chromosomes de cette plante, les fré-
quences de difféœnts phénotypes de sa descendance 
étaient normales. Cependant, nous avons remarqué 
chez certains types d'addition monosomique, une 
proportion moyenne de trivalents assez elevèe, de 
l'ordre de 6 °o à 7 °o. Bien qu'Hs n'aient pas tous été 
analysés, nous avons cultivé la descendance de cer-
tains d'entre eux. Nous avons alors constaté que 
l'une des populations ségrégantes, provenant de la 
souche M 517B dont la méiose n'avait pas été analv-
sèe, comportait une proportion particulièreme~t 
faible de types d'addition : 11 individus seulement 
sur un effectif total de 52. Nous ·avons examiné la 
méiose de tous ces individus et nous avons constaté 
que les souches P 78-35 et P 78-46 avaient bien 53 
chromosomes mais que l'un d'eœ,:, qui entrait dans 
la constitution d'une paire, était un télosomique, La 
généalogie de ces deux souches est précisée par le 
tableau 26. 
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Tableau 26. - G6uialc,gie des souche.:; P 78-35 et P 78-46 
Pentaploîde x G. hirsutum 
~ 
Genération I H 1172 (26 II l Il 
/i~ 
Génèratfon 2 26 II 26 II 1 I 27 II (!8196! 
(22) (14) / (1) .... '\ 
Genèration 3 27 II 26 U 1 I (K 414-17) 
(2) ~\ 
Génération 4 (M 5278} Type d'addition 
(35) 
Type birsutum 
(66) 
Génératîon 5 Type hir.,utum 
(41) 
Nous avons autofocondé tous les descendants Je 
la souche M 527B mais nous avons également croisé 
les souches P 78-35 et P 78-46 par les types de G. hlr-
sutum auxquels nous avons déjà fait allusion. SM L 
triple dominant pour les genes R,, Yg, et Le" et 
T 4U, triple recessi.f pour les mêmes gènes. 
A la génération suivante, nous avons tout d'abord 
examiné: toutes les dèscendances directes et nous 
n'avons remarqué aucune anomalie, excepte dans les 
descendances des souches P 78-35 et P 78-46 que nous 
avons alors étudiées en détails. 
b • Descendance directe des souches P 78-35 et P 78-46. 
Première générntion. 
Sur un effectif total de l22 plantes, nous avons 
tout d'abord noté une fréquence anormalement éievi:§e 
de types à pétale maculé (7Tl. Nous avons ensuite 
constate que les deu." caracteres, maculature du pè· 
tale et pigmentation de la fibre, étaient souvent dis· 
sodés. Enfin, certaines plantes étaient partiellè:ment, 
peu ou trè<; peu fertiles. Les fréquences des diîré· 
rc;ntes catégories ainsi observées sont détaillées dans 
1e tableau 27. 
Type d'addition 
(11) 
(P 73-35 et P 78-46) 
Nous avons alors pratique un examen systématique 
des métaphases I. Les 7 plantes fertiles à pétale blanc 
examinèes avaient toutes 52 chromosomes : leur 
méiose était réguliere et comportait 26 bivalents en 
anrteau. Nous avons également examiné les më'ioses 
de 29 plants à petale maculé mais nous avons alors 
constate des configurations variables selon fos in.di· 
vidus. On p~ut les classer en cinq types principaux 
q_ui sont les suivants : 
Caryotype n" l. - 2l bî.valents et 2 univalents de 
grande taille (dans l cas sur 9, ces demc univalents 
pouvaient s'apparier en un bivalent droit). Il s'agit 
donc là d'une substitution. Ce caryotype (fig. 10 a) 
a été observ.!: sur 6 plantes dont 4 fertiles et 2 peu 
fertiles. Par la suite, toutes les plant<!s possédant 
51 chromosomes de taille nonnale ont été ccnsidérê<!s 
comme appartenant a la clase caryotypique n" l. 
Caryotype 11" 2. - 26 bivalents et l univalent de 
grande taille. C'est le caryotype d'un individu por-
teur d'une addition monosomique. Ce caryotype a été 
observé sur 4 plants tous peu fertiles. 
Tableau 27. - Fréquences pluùwtypiquss dans la descendance directe 
de P 73.35 et P 78-46 
Tres peu fertile 
colorée blanche Fibre 1 i-----------
1 Pétale macule .... i 
Pétale blanc , .. , . · I 
1 
12 2 (201 
, r, 
Peu fertile 
colorée blanche 
22 lü 
5 4 
Fertile Total 
colorée blanche 
(32) a 17 (25) ~ ... li 
( 9) 10 25 (35) 45 
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_ . Figure 10 a. 
Caryotype n" 1 - 25 Il 2 1 
Par extension. nous avons également désigné ainsi tous 
les types à 26 bivalents de taille normale. 
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Figure 10 c. 
Caryotype n" 4 - 27 II 
On remarque la paire constituée par l'association de 
deux chromosomes subtélocentriques. 
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Figure 10b. 
Caryotype n" 3 - 25 II 1 hétéro III 
Seuls quelques bivalents sont présents sur la figure. 
Le degré d'association des chromosomes entrant dans 
la constitution du trivalent est variable. 
·/ 
.,_ 
... 
''11' -...• ,,. ... 
• 
Figure 1D d. 
Caryotype n' 6 - 26 II 
On remarque la paire hetéromorphe constituée par 
!'association d'un chromosome normal et du chromo-
some subrélocentrique. 
Figure 10. - Diverses configurations caryotypiques observées dans la descendance des souches P 78-35 et P 78-46. 
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Carvotvve n" 3. - 25 bivalents en anneau. 1 hétè· 
robiv~lei:';.i droît et l univalent. C'est le caryotype 
parental et nous l'avons observé sur H plantes dont 
9 fertiles et 5 peu fertiles. Le chromosome télo-
centrique était prat'tquement toujours apparié avec 
un chromosome de taille normale mais le 53• chro-
mosome pouvait parfois s'apparier avec fo bras libre 
de l'hétêrobivalent droit, donnant ainsi. un hétérotri-
valent. Les fréquences relatives de ces deux c0nfigu. 
rations étaient variables selon fos individus. C'est 
ainsi que nous avons observe chez la plante R454-30: 
10 cellules-mères à 25 bivalents et 1 bëtërotrivalent 
(figure 10 b) ; 
l cellule-mère à 25 btvalents et 1 hétérobivalent et 
1 univalent; 
0 cellule-mère à 25 bivalents et 3 univalents 
(figure 9), 
alors que chez la plante R-/-54-6, nous avons observé 
3 cellules-mères de la première catégorie, 12 de la 
seconde et 2 de la troisième. 
Caryotype n° 4. - 25 bivafonts en anneau, 2 univa-
lents de grande taille s'appariant parfois en un biva-
lent droit et un bivalent ditélosomique résultant de 
l'association de deu.v.:. chromosomes subtélocentriques. 
Dans la même catégorie. nous avons placé également 
des plantes à 26 bivalents en anneau et un bivalent 
ditélosomique (figure 10 c}. Nous avons observé l'une 
ou l'autre de ces configurations sur 4 plantes très 
peu fertiles. II s'agit alors d'individus que l'on peut 
considérer comme porteurs d'une addition disomique 
puisqu'ils ont 54 chromosomes; leur descendance, 
que nous examinerons ultérieurement, confirme cette 
interprétation. 
Caryotype n° 5. - 25 bivalents en anneau, 1 biva-
lents de grande taille s'appariant parfois en un biva-
très peu fertile portait cette configuration. On peut 
également considérer qu'elle représente un type d'ad-
dition disomique. 
Ces caryotypes ont en commun la présence de 25 
bivalents en anneau. La diversité des configurations 
résulte donc uniquement de la répartition, chez les 
gamètes parentaux, de l'univalent et des éléments 
constitutifs de l'hétérobirnlent. On peut déduire de 
la présence des caryotypes n° 1 et n" 2, en par-
ticulier, que le chromosome I n'est pas le chromo-
some subtélocentrique. Ce dernier résulte vraisem· 
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blablement du remaniement d'un chromosome d'ori-
gine hirsutum. Le chromosome I peut se substituer 
à un chromosome de G. hirsutum et même s'asso-
cier à lui pour constituer un hétérotrivalent, La fré-
quence particulièrement élevée du caryotype n" 3 
indique que la sègrégation méiotique de l'hètéro-
bivalent et la migration de l'univalent ne sont pas 
totalement indépendantes. Le problème revenait alors 
à identifier 1e chromosome de G. hirsutum auquel le 
chromosome I peut se substituer et, éventuellement, 
s'apparier. Etant donné les analogies qui apparais-
sent entre le chromosome I et le chromosome A7, il 
s'agissait donc de se placer dans la situation où nous 
pourrions ér,rouver l'hY1.}othèse de l'homéologie de 
ces chromosomes. Gtilisant simultanément le mar-
queur cytologique que constitue le chromosome sub-
télocentrique et les marqueurs génétiques du chro-
mosome A7, nous avons examiné la descendance des 
croisements entre P 78-35 et P 78-46 et les lignées 
SM l et T 414 de G. hirsutum. 
c - Descendance des croisements de P 78-35 et P 7846 
par SM 1 et T 414. 
Toutes les plantes appartenant à ces F 1 avaient 
des feuilles vertes. Chez les descendants du croise-
ment par SM 1. toutes les plantes avaient des fibres 
brunes, cette pigmentation étant due à l'inten,ention 
du gène Le, qui masquait la pigmentation d'origine 
a11omalum que nous appellerons pour plus de clarté 
Le.,. Cette pigmentation était elle-même indiscernable 
chez les plantes originaires du croisement par T 414. 
La présence du chromosome I ne pouvait donc être 
identifiée que par la maculature du pêtale caracté-
ristique que nous appellerons désormais R.t. Cette 
maculature masquait elle-même celle d'origine hirsu-
tum conférée par Re dans les descendances du croise-
ment par SM 1. Sur un effectif total de 83 plants, 
48 avaient une maculature du pétale de type RA. Tous 
les individus. appartenant à cette F 1 étaient fertiles. 
Nous avons alors examiné la méiose de 23 individus 
de phénotype hirsutum et 25 de phénotype anomalum. 
Nous avons ainsi reconnu les trois premières configu-
rations cytologiques déjà dècrites dans l'étude des 
descendances d'autofécondation. En outre, nous avons 
observé rme liaison étroite entre le caryotype n° 1 
et le phènotype du pétale hirsutum ainsi qu'entre le 
caryotype n° 3 et le phénotype du pétale anomalum. 
Le tableau 28 donne les fréquences des différentes 
classes ainsi reconnues. 
Tableau 28. - Frr.Jquences des caryotypes et des phé11otypes dans les F 1 
des croisemeuts par SM l et T .J.14 des souches P 78-35 et P 78-46 
1 
Phénotypes 
1 
Caryot.ypes Phénotypes 
du p~tale 
1 n• 1 n° 2 n' 3 P 78-35 l P 78-46 
1 
Total 
A.nomalwn .......... 2 4 19 35 
1 
13 48 
fiirsnrnm ........... w - 3 25 10 
1 
35 
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Tableau 29. - Frèquences des catyotypes et des p/zenorypes dans les descettdances 
du crojsement (P 78-35 et P 78-46 ~< SM 1 J -x T +14 
1 
Phénotypes 1 
Caryotypes 
1 
n° 1 n" 2 
RA Le, 1 10 
R.\ le, .:::::::::::::::::::1 5 1 
R~ Le, 
.::::::::::::::::::::1 23 R~ le, 8 
r, le,, yg, .................. ! 
Chez les plantes dont le pétale a le phénotype de 
celui de G. anomalum, les détails des appariements 
chromosomiques n'appellent aucun commentaire nou-
veau : Us sont conformes à la description que nous 
en avons déjà .faite au paragraphe précédent. Par 
contre, chez 1es plantes de phénotype hirsutum, trois 
avaient une configuration caryologique de type 3 
Les trois chromosomes étaient associés dans la plu-
part des cellules-mères. Nous avons en effet observé 
les fréquences suivantes : 
79 cellules-meres à 25 bivalents en anneau et l hété· 
ra trivalent; 
7 cellules-mères à 25 bivalents en anneau, l hétéro-
bi.valent et 1 univalent. 
L'étude de cette génération n'a donc fait que confir-
mer l'interprétation des observations réalisées au 
cours de l'étude de la descendance directe, Nous 
avons donc choisi dans ces F 1 plusieurs souches 
caractéritîques de phénotype anomalum et nous les 
avons recroisées par la lignée triple néceessive T 414 
que nous avons utilisée comme mâle. 
d - Descendances du premier back-cross par T 414. 
Nous avons étudié la descendance de plusieurs re· 
prêsentants de chacun des caryotypes mais c'est 
l'examen de la descendance des souches du 3" type 
.qui nous a permis d'accumuler le maximum de 
renseignements. Nous nous bornerons donc à décrire 
la descendance des souches de caryotype n° 3. Deux 
d'entre elles provenaient du croisement de P 78-35 et 
P 78-46 par SM I, triple dominant, et huit provenaient 
du croisement par T 414, triple récessif. 
l O Descendance du croisement (P 78-35 et P 78-46 
X SM 1) X T414. 
Corn.me à la génération précédente, nous avons 
examiné simultanément les phénotypes et les caryo-
types. Les phénotypes se répartissaient en cinq caté-
gories dont l'une composée de triple récessifs 
(r, y~ le,), tandis que les caryotypes se répartissaient 
en quatre catégories dont trois correspondaient au.x 
caryotypes 1, 2 et 3, déjà décrits. Le tableau 29 in-
dique les fréquences de ces d1fférentes classes. 
n' 3 
10 
29 
1 
Phénotypes 
n' 6 Souche 1 Souche 2 Total 
53 30 33 
61 59 120 
42 36 5 
19 21 78 
3 3 2 40 
L'effectif de l'une des catégories phénotypiques, 
la catégorie des triple récessifs, était faible: 5/326. 
L'examen méiotique a montré qu'il s'agissait de 
plantes à 26 paires de chromosomes dont l'une était 
un hétérobivalent droit (fig. 10 d) composé de l'as. 
sociation du chromosome subtélocentrique et d'un 
chromosome de G. hil'sutum. La correspondance 
entre le phénotype triple récessif et ce nouveau 
caryotype, le caryotype n• 6, permet de déduire que 
le chromosome subtélocentrique a pour origine un 
remaniement du chromosome A7 de G. /zirsutum et 
que les gènes R,, Yg,, et Le, portés par ce chromosome 
sont situes sur un seul bras. Le bras absent du chro-
mosome subtélocentrique est le bras du chromosome 
qui porte le groupe de liaison ainsi défini. Nous avons 
ultérieurement confirmé cette conclusion par une 
série d'expériences complémentaires (POISSON, 1969). 
La rareté de cette configuration montre que les 
gamètes à 26 chromosomes, dont ce subtélocentrique, 
sont rares ou rarement fonctionnels. 
Les chiffres correspondant aux quatre autres 
phénotypes étaient les suivants : 
R., Lc1 : 83, R., let: 120, R.,, Le,: 78, Ri lc1: 40. 
Par suite de l'intervention de T 414, la pigmenta-
tion de la fibre dt: type Le., ne s'est pas exprimée. 
~Jous n'avons éprouvé aucune difficulté à. reconnaître 
le phénotype R.,. Par contre. il a été parfois difficile 
de reconnaître le caractère R. et d'évite.t' de le 
confondre avec h En effet, ainsi qu'il arrive fréquem-
ment lorsqu'on utilise ce caractère marqueur dans 
une hybridation entre espèces, Ia maculature R,, à 
cette génération, ne s'exprimait parfois que par la 
coloration de quelques cellules. Cette difficulté a 
totalement disparu dans les générations suivantes 
provenant de nouveaJLx back-cross. La fréquence du 
phénotype R, (203) excèdait largement celle de R. 
(118°1; par contre, Lc1 et lc1 avaient des frequences 
identiques (161 et l6D). Dans l'hypothèse où, comme 
dans la desœndance d'un individu porteur d'une 
addition monosomique. les caractères R., et Lc1 se-
raient totalement indépendants, les fréquences des 
deux classes R.,Lc1 et R.\lc1 auraient dues être égales. 
Mais les fréquences obsenrées de ces deux classes 
difl'Jraient significati'vement du chiffre théorique 101,S 
x0 :::; 7 ,2 avec 1 d.l.). 
Retour au menu
172 - C. PorssoN 
Nous avons pratique l'e)(;amen. méiotique d'un 
échantillon d'individus appartenant à chacun de ces 
phénotypes. Ainsi que le montre le tableau 30, pour 
chacun des deux caractères en cause, il existe une 
corrélation entre le caryotype et le phénotype ex-
primé. Cette corrélation est plus forte dans le cas 
du couple R.,-R., que dans celui du couple Lc,-lc,, 
Tableau 30. - Re.partition àes fr.ique1zces obsawf.es 
en fonction des pfténoty pes et des caryotypes. 
Caryotypes Phénotypes 
R.t Ro Le, le, 
1 5 31 23 13 
2 11 10 I 
3 39 l 11 29 
En comparant les détails de l'appariement chez 
les individus de caryotype 3, nous avons remarqui 
que, chez les individus d.;; phénotype R,Lc,, la propor. 
tion des cellules-mères chez le.squeUes li:: chromo-
some additionnd s'associe à I'hétérobivalent pour 
constituer un hétérotrivalent atteint 90 %, alors que 
cette proportion n'est que de 50 ?6 chez les individus 
de phenotype RAk,. Le tableau 31 rend compte de 
ces observations. 
On peut interpréter ces observations de la façon 
stùvante : les chromosomes impliqués dans la consti-
tution du trivalent sont les chromosomes I de G. aao-
malum, A7 de G. hirsutum, apporté par St':i 1 et A7 
subtélocentrique provenant de P 78-33 ou P 78-46. 
R,,. et R. sont tous <leu.""{ a proximité de leurs centro-
mètres respectifs tandis que Le, est en position dis-
tale. Les chromosomes I et A7 sont susceptibles de 
s'apµarier par un bras sur lequel peuvent se produire 
des crossing-over. Le croisè:ment de retour a è:U pour 
effet de mettre en présènce un chromosome A7 non 
remanié et le chromosome I. Lorsque, par suite de 
recombinaison avec le chromosome A7, le chromo-
some I a acquis le segment distal sur lequel est .situé 
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Le,. l'homologie des e:x.tremités distales a provoqué 
un accroissement caractèristique de la fréquence 
d'apr,arkment entre ces deu."'{ chromosomes. 
2' Descendance du croisement (P 78-35 ou P 7&46 
;< T414) X T-lU. 
~fous avons utilisé htùt souches F 1 mais chacune 
d'elles n'a fourni qu'une descendance d'effectif res, 
treint. Chez les plantes de phénotype R..;, la majorité 
avait un feuillage vert tandis que la moitié environ 
des plantes de phenotype R,, avait un feuillage vert, 
!'autre moitié ayant un feuillage jaunâtre. Le chro-
mosome I apportant lui-mème un facteur intervenant 
dans la synthèse de 1a chlorophylle, on pouvait consi-
dérer cette répartition comme normale. Mais, ainsi 
qu'on peut le constater à l'examen du tableau 32 qui 
regroupe les données relati.ves a cette série de croi-
sements, il existait également six indi~idus R.\yg dont 
nous avons examiné en détails le comportement 
mei.otique. 
Deux de ces individus ont été analvsés. Lem-
constitution caryologique était du type Il"'· 3 et, chez 
toutes les cellules-mères que nous avons ob,;ervèes, 
les chromosomes A.7 et l étaient appariés : H à 
[25 bivalents et l hétérotrivalent1 ; 7 à [25 bivalents 
en anneau, 1 bivalent droit et 1 petit univalent]. 
Ces individus provenaient donc d'une recombinaison 
entre R, du chromosome I et yg,, du chromosome A7. 
Trois individus de phénotype r,yg ont attiré notre 
attention par leur constitution cru:yologique de type 
n' 3. D'après l'analyse détaillée des mèios~s, ils peu 
vent avoir deux origines différentes. Les configur-1-
tions observées à la méiose de la plant<:: T 561..()2 se 
répartissaient de la façon suh;ante : 
12 œllules-mèœs à 25 bivalents et 1 hêtèrotrivalent, 
soit ouvert (8), soit fermé; 
13 cellules-mères à 26 bivalents en anneau et 1 petit 
univalent. 
Le garoi::te femelle à l'origine de cette plante pro-
venait t,ès r,robablement de la non disjonction de 
l'héterobivalent. L'existence de. trivalents fermés ap-
Tableau 3.l. - Appariements comparés clw:::. les souches Rtlc, et R,Jc, 
' 
1 
1 Souches parentales 
1 Desce'. dants de back-cross Souches 
1 parentales 
1 
Appariement Phénotypes Avpari.ement 
26 II 1 I 25 II 1 III 
1 
26 I11 I 25 II 1 III 
1 
1 ~2 Souche 1 .......... 1 11 7 R" LcL 5 R.i le, 52 21 
Souche Z .......... j 1 5 1 R., Lei 7 S6 
.... ,. ... ! 
R!, le, 70 i7 
Total R., Lc1 12 99 
1 
R~ 1er 122 gg 
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Tableau 32. - Descendances du back-cross (P 78-35 er P 78-46 x; T 414) X T4l4 
Caryotypes i 
I· 
Phènotypes n° 1 TI0 2 n• 3 Souches 
1 
R., Yg 2 11 
R., yg 2 
r, Yg 
:::::::::1 8 l 
1 
r, yg 8 3 
porte un nouvel argument en faveur de l'origine 
hirsurwn du télosomique. 
Par contre, chez les dt:UX autres plantes, sur un 
total de 22 cellules-mères, nous avons régulièrement 
observé 25 bivalents en anneau et 1 hétérotrivalent 
ouvert. On peut attribuer ces configurations à une 
recombinaison entre R et le centromère. 
e - Descendances des deuxième et troisième back-
cross par T 414. 
L'interprétation des faits que nous venons d'expo-
ser nous a conduit à admettre que le chromosome I 
peut s'associer au bras libre du chromosome A7 qui 
porte le groupe de liaison Re Y g, Lei. Dans ces condi-
tions, Ie trivalent observé, entre autœs, chez les 
plantes de phénotype R,yg devait être compose d'un 
chromosome A7 médian lzirsutmn associé par un 
bras à un chromosome A7 subtélocentrique et par 
l'autre bras au chromosome I a11omalum remanié 
par suite d'une recombinaison avec le chromosome A7. 
C'est pour vérifier l'exactitude de cette hypothèse 
que nous avons réalisé les expériences suivantes. 
Nous avons croisé les deux individus R.- yg auxquels 
nous venons de faire allusion, par le triple dominant 
SM 1 utilisé comme mâle. A la génération suivante, 
nous avons sélectionné quatre souches de phénoJ::v-pe 
R~ et de caryotype n° 3. On pouvait donc schématiser 
de la façon suivante la ségrégation méiotiqu"' à 
attendre de l'hétèrotrivalent : 
b 
Phénotypes 
2 3 4 
5 12 6 17 
2 1 0 l 
0 0 2 6 
5 6 2 9 
5 6 
22 4 
2 0 
8 10 
7 6 
7 
19 
0 
12 
t5 
8 
9 
0 
3 
6 
Total 
94 
6 
41 
47 
Nous avons croisé ces quatre souches par le triple 
récessif T 414 et nous avons observé les ségrégations 
phénotypiques et caryotypiques dont le détail se 
trouve résumé dans le tableau ·33_ 
Tableau 33. - Descendances du quatrième croisement 
pal' G. hirsutum des souches P 78-35 et P 73-46 
Phénotypes Caryotypes Phéno-
Il'' l n° 2 3 
types 
n" 
R., Yg. ~cl . . · J - 3 4 15 
R, Y, k, ...... 
-
1 ; l ; 2 
R., Yg, Le, . ,. . i 1 - 7 ! 45 
RA Yfü le, .... "I - - 15 63 
RoYg,Le:, .... 8 - - 43 
R, Yg, le, .. "'. 8 
1 
-
- 36 
R, yg, Le, 
::::::1 2 - : - 2 R, yg, le, 2 - - 6 
1 i 
On peut en déduire que la majorité des gamètes à 
l'origine de cette descendance provenaient de ségré-
gations du type b et que les gamètes à 25 chromo-
somes et rm télosomique étaient fortement défavo-
risés. La plupart des individus de phénotype R., 
avaient une configuration caryologjque de type 2 ou 
de type 3. Nous avons examiné leurs méioses en dé-
tails ( tableau 34 J et nous avons constaté que, par 
suite du remaniement du chromosome I, son asso-
ciation avec le chromosome A7 devient pratiquement 
de règle. 
Aucune de ces observations n'est donc en contta-
diction avec l'interprétation précédemment formulée. 
Nous avons alors estimé les tau.x de recombinaison 
entre les marqueurs du chromosome A7 d'après les 
ségrégations observées chez les individus de phéno-
type R,,: 
Re Le, : 48,3 ± 5,4; 
Rs Yg2 : 9,2 ± 3,1 ; 
Yg,Lc,: 43,7 ± 5,3. 
On constate ainsi que le taux de recombinaison du 
couple R, Yg,, est significativement inférieur au taux 
de 26,6 calculé d'après les données d'hybridation 
intraspécifique. Le taux de recombinaison du couple 
Y g, Le, est plus élevé que 35,6 mais n'en diffère pas 
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Tableau 34. - Configurmio11s méiotiques ol,sen•ées chez les illdividus 
de phênotype R, 
Caryotype Il'' 2 J 
----!--~--Caryotype n" 3 Configurations Friq_uences , Configurations Frèquences 
---------- ------1---------------------
25 II 1 HI ouvert . . . . . . . . 5 j 25 II 1 hêtéro III 218 
7 
H 
1 
formé .. .. . . .. 35 125 CI 1 II droit l I subtéiocentrique 
~ iU i : : : : : ~ : : : : : ~ : : : : : 1 ~ '~ n 1 ttero u l I 
1 
1 
significativement. Le taux de r.:?combinaison entre R, 
et Le~ ne difl'èœ pas du tau."{ observé chez. G. hir 
sutum, 44,1. 
f - Conclusions. 
L'ensemble de ces obsen;ations ètablit donc les 
faits suivants : 
- Le chromosome I de G. anomalum peut se 
substituer au chromosome A7 de G. hirsutuin. Lors-
que cette substitution est hétérozygote, les dem:: 
chromosomes peuvent s'apparier et se recombiner. 
- R1 et Yg., du chromosome I de G. mzomalum se 
comportent comme allèle de R, et Yg.: du chromo-
some A7 de G. hirsutwn. 
- Les trois gènes Re Ygs et Le, du chromosome A7 
sont situés sur le mème bras de chromosome, Re 
étant en position proximale et Le, en position distale. 
Symétriquement, R:. et Yg.t du chromosome I de 
G. anoma1um sont situes sur le mème bras de chro-
mosome, R, etant situé plus près du centromère que 
Yg,. 
- Le remplacement de la partie distale du chro-
mosomi:l I par Ia partie distale du chromosome A7 
favorise l'appariement du chromosome ainsi remanie 
avec le chromosome A7. Mais l'accroissement du taux 
d'appariements ne semble pas favoriser les recombi-
naisons enire les fractions de ces chromosomes qui 
sont restées hetèrologues. 
A partir des souches d'origine, P 78-35 et P 78-46, 
nous avons pu extraire plusieurs lignées de substi-
tution du chromosome I par filiation directe auto-
fêcondée. Nous avons pu rendre ces lignées homozy. 
gotes sans difficulté. Nous avons également extrait 
de ce matériel une Iignèe d'addition disomique à la-
quelle nous avons déjà fait allusion au chapitre III. 
II s'agit, en réalité, d'une lignée de substitution 
homozygote du chromosome I, le génome compre-
nant, en outre, la paire ditélosomique associant les 
chromosomes A7 subtélocentriques. Il ne s'agit donc 
là que d'une addition partielle. Cette lignée est très 
peu fertile mais il est possible de la perpétuer par 
autofécondation. 
3. - ~TUDE DE LA RECOMBINAISON ENTRE LE CHROMOSOME I 
DE G. a110111ah1111 ET LE CHROMOSOME A7 DE G. l1frsutu111 
Nous venons de voir qu'il existe entre le chromo-
some I de G. wwmalum et le chromosome A7 de 
G. hirsutum une homologie résiduelle suffisante pour 
qu'ils puissent se recombin~r en plusieurs points de 
la région marquée par leurs centromères respectifs 
et les gènes R, Y g et Le. 
La substitution d'un fragment distal de cette région 
du chromosome A7 au fragment distal correspondant 
du chromosome I favorise l'appariement emre le 
chromosome Aï et le chromosome I ainsi remanié. Si 
ce remaniement chromosomique est de taille suffi-
sante, le nombre de chiasmas dans la rêgion définie 
plus haut devient au moins êgal à L Dans ces condi-
tions, il est du mème ordre que celui q_ue l'on 
observe dans l'espèce G. hirsutum. Dans la paire 
constituée par l'assemblage du chromosome A7 et du 
chromosome I remanié. la région située entre le 
centromèœ et le locus correspondant à Le se subdi-
vise cependant en deux zones. La zone distale 
comprend deu., fragments homologues tandis que la 
zone proximale comprend deu.';': fragments apparte-
nant a des espèces différentes. On peut se demander 
si cette situation ne peut avoir des répercussions sur 
la fréquence des crossing-over dans chacune des deax 
zones. En effet, lors de l'examen de la desœudance 
du 4" back-cross par G. lûrsutzmz des souches P 78-35 
et P 78-46, nous avons remarqué que, malgrè une 
nette diminution du taux de recombinaison entre R,, 
et Y g,, le tau.'f. de recombinaison entre les marqueurs 
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Tableau 35. - Généalogie de la souche M 5468 
Génération 1 
Génération 2 
Génération 3 
Pentaploïde x G. hirsutum 
J 
H "1124 (26 II 1 I + fragment) 
i 
l 8310 (26 II 1 I) 
/~ 
26 II 1 I (K 448-19) 
~(15)--~ 
26 II 
(20) 
Génération 4 Type hirsutum Type d'addition (M 5468) 
(11 J (3) 
extrèmes R. et Le, ne diffère pas du taux que l'on 
observe chez G. hirsutum ; mais la présence du chro-
mosome subtélocentrique entraîne des complications 
méiotiques qui rendent malaisée l'étude des re-
combinaisons entre le chromosome I et le chromo-
some A7. 
Nous nous sommes alors adressé à une autre lignée 
de substitution du chromosome I issue de la souche 
iH 5468 que nous avions identifiée lors de l'examen 
systématique dt,s descendances d'individus porteurs 
de l'addition monosomique du chromosome L Nous 
avons isolé de sa descendance plusieurs lignées 
homozygotes pour Je caractère de maculature du 
pétale dont deux étaient en outre homozygotes pour 
le caractère de pigmentation de la fibre. En les croi-
sant par les lignées marquées de G. hirsutum SM 1 
et T414, nous avons obsenré, dans k:urs descendances, 
cies recombinaisons entre le chromosome I et le 
chromosome A7. Ces recombinaisons ont ainsi conduit 
à des chromosomes composés de fragments apparte-
nant aux deux espèces. Nous avons étudié quelques-
uns de ces recombinants en les croisant avec G. hir-
sutum. Les descendances obtenues ont révélê de 
nouvelles recombinaisons dont la localisation et la 
fréquence posent des problèmes .. Ce sont ces pro-
blèmes qui seront examinés au cours de cette troi-
sième partie. 
a " Isolement de la souche de substitution M 5468. 
Dans la descendance, par autofécondation, d'une 
plante (l 8310) porteuse du chromosome I à l'état 
d'addition monosomique, les individus à pétale 
maculé ont montré une pigmentation de la fibre 
faible par rapport à celle que l'on constatait habituel-
lement dans ce type d'addition. L'un d'entre eux, 
K. 448-19, a produit 11 individus de type hirsutum et 
3 autres dont le phénotype, à l'exception de la 
couleur claire des fibres, correspondait à celui d'une 
addition monosomique. Effectivement, deu.x d'entre 
eux, par autofécondation, ont produit un mélange de 
53 individus de t,ype hirsutam et 29 de type anoma-
lwn. La descendance du troisième, .W 5468, comportait 
30 individus à pétale maculé dont 3 à fibres blanches, 
22 à fibres pigmentées et 5 à fibres très pigmentées; 
et 15 individus à pétale blanc correspondant, pour 
la coloration de la fibre, respectivement à 0,7 et 8 
individus. L'association habituelle entre maculature 
du pétale et pigmentation de 1a fibre était donc 
rompue et on voyait apparaitre des individus à fibres 
très colorées. Malgré ce polymorphisme, tous les 
descendants de M 5468, dont on rappelle la généalo-
gie ci-dessus (tableau 35), étaient à 52 chromosomes. 
Toutes les plantes issues de M 5468 ont été auto-
fécondées et celles qui portaient le phénotype R~ ont 
été croisées par les lignées de G. hirsutmn SM 1 (R, 
Yg,, Le,) et T414 (r,yg. lct). 
Dans les descendances issues d'autofécondation, il 
est difficile et long mais o::n réalité possible, de dis· 
tinguer sans erreur importante le degré de pigmenta-
tion de la fibre. On a donc pu classer (tableau 36) 
les 45 descendances obtenues par autofécondation. 
Ce tableau montre qu'il existe des descendances hé,. 
térogènes et homogènes pour les caractères envisa-
gés. Qu'il s'agisse de l'un ou l'autre de ces caractères, 
certains individus étudiés devaient donc correspondre 
à des homozygotes. C'est ainsi que 8 d'entre eu." 
devaient être homozygotes pour le caractère de 
maculature du pétale, dont 2 devaient être en outre 
homozygotes pour "le caractère de pigmentation de 
la fibre. 
22 individus étaient hétérozygotes pour le caractère 
de maculature du -pétale, l'un etant homozygote pour 
le caractère de pigmentation de la fibre, 17 étant 
hétérozygotes pour ce caractère et 4 ayant des fibres 
blanches. Dans les descendances des individus à 
fibres blanches, la ségrégation du caractère de ma-
culature du pétale pouvait être considérée comme 
monofactorie11e : 183 individus étaient en effet de 
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Tableau 36. - Caractère5 des lig11ées provenant, var autofico11datiou. 
des descendants de M 5463 -
Maculature 
Pigmentation de la fibre 
du l)ètale Présente 1 Absc::nte Total 1 
-, 
homogène hétérogène ! 
i 
hétérogène .. ' .... ' ... 1 
présente 1 
ségrêgante ........... ) 
absente .................... , ....... / 
Total ' ................. ····· "• '' .. l 
1 
1 
phénotype RA et 68 avaient un pétale blanc. Mais 
dans les descendances des individus à fibres pigmen-
tées, Je rapport entre les fréquences des incfü,idus de 
phénotype R\ et r·. différait significativement de 3: l 
ttableau 37). 
Tableau 37. - Ségrégatimi du caractère 
Ri eu fonction de la pigmentation 
de la fibre 
P. . 1 1gmentatwn de la fibre / Pétale 
! maculé 
--------! 
brune homogène ........ · 1 46 
brune hétérogène ....... · I 581 
blanche .................. , 183 
1 
1 
Pétale ) r,= 3 : l 
blanc / 
-i--
22 
290 
68 
) 
i 
1 
1 
1,96 
31,96 
0,59 
Comme nous avions croise var SM l (R~ Yg~ Le,) et 
T 414 (r~ yg, lc1) tous les individus de phénoty-pe R.1, 
nous avons alors ex:aminê les descendances de ces 
croisements. Les souches hétérozygotes pour le ca. 
ractère R, ont donné un ensemble de ségrégations 
très homogène et, sur un effectif total de 431 indiYi-
dus, 214 avaient le phénotype R.1. Dans les descen-
dances de ces croisements, la ségrégation du carac-
tère R.1 était donc monofactorielle et n0 dépendait 
pas du caractère de pigmentation de la fibre. Les 
déviations observé~s dans les descendances directes 
sont donc attribuables soit au défaut de fertilité de 
certains des gamètes mâles qui transmettent le carac· 
tère R;., soit à la ls§talité dt:: zygotes ou de plantules 
portant ce caractère. A l'examen micrnscopi.que, le 
pollen des individus hétérozygotes pour le caractère 
R.1 est homogène mais il n'est pas impossible que la 
vitesse de crni.ssance des tubes polliniques puisse 
dépendre de 1a constitution génêtique. Par ailleurs,. 
les individus à pétale maculé et fibres brunes, ho· 
mozygotes ou hêtérozygotes pour ces deux caractèr,.,s 
ont près de 25 q;; d'm.-ules avortés. Ces dem:. facteurs 
interviennent probablement de façon simultanée : 
comme nous le ven-ons par la suite. si, dans un crol· 
2 
1 
3 
-i 
5 1 l 8 
1 17 
1 
4 22 
7 1 8 15 1 
29 1 l3 45 
1 
sement par G. hirsutam, on utilise comme mâle un 
individu R.1 hétérozygote, on obserre dans la descen-
dance de ce back-cross un léger déficit en individus 
de µhéuotype R,. Nous n'avons cependant pas exa· 
miné cette question plus avant, ce phénomène n'in-
tervenant pas dans la suite de nos expériences. 
Retenons surtout de l'e:-:.posé qui prëcède que nous 
disposons de lignées homozygotes pour R,.. Rappelons 
que six de ces lignées ont été croisées par SM 1 (R: 
Yg, LcJ et T 41-l- (ro yg, lo,_). Les méioses des hybrides 
ont montré régulièrement soit deU.">. uniYalents, soir 
un bivalent droit (fig. 11 ). Si nous nous souvenons 
que les souches sœurs de la souche originale M54ô8 
correspondaient à une addition monosomique, on 
peut admettre que dans lvt 5468 la substitution por-
tait sur l'intégralité du chromosome I. 
b - Preuves génétiques de la substitution du chrom:o-
some I de G. anomalum au chromosome A7 de 
G. lzirsutum. 
Comme nous Yenons de le voir. la descendance de 
la souche ,H 5468 comportait g individus homozygote& 
pour le caractère de maculature du pétale. Deu.'t 
d'entre eux (P 49-12 et P 49-16) étaient en outre llo· 
mozygotes pour le caractère de pigmentation de la 
fibre ; un autre (P 49~21 l avait des fibres blanches ; 
les cinq damiers étaient hétérozygotes pour Ie carac. 
tère de pigmentation de la fibre. Nous avons alors 
cherché â déterminer à quel chromosome de G. hir· 
sutwn s'était substitué le chromosome l de G. a,to-
malum. 
Les anomalies phénotypiques qui caractérisent ces 
substitutions sont analogµes au.','. mutants liés au 
chromosome A7 de G. lzirsutum Re, Yg,, Le,. Relative-
ment à ce chromosome A7, on dispose de deux 
lignées : l'une, SM 1, est totalement dominante pour 
ces trois gànes. l'autre. T 414, est totalement rèces-
sive pour les rnèmes gênes. En les croisant avec les 
lignées de substltuti.on, on peut vérifier si les gènes 
sont allèles et avoir l'espoir de calculer les [Té 
quences de recombinaison entre ces gènes. ceci en 
effectuant au besoin plusieurs back,cross par la 
lignée triple récessive. 
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Figure 11. - Métaphase I d'un hybride entre la souche de substitution P ./.9-16 
et G. lzitsutwn. 
Dans un tel système, il est cependant possible que 
certains caractères s'expriment mal; de telles dif-
ficultés ont déjà été signalées précédemment pour 
les caractères Re et Le~. 
Pratiquement, nous avons utilisé six souches de 
substitution homozygotes pour le caractère R., dont 
cinq ont été croisées par les lignées SM 1 et T 414 et 
la sixième par T 414. Puis nous avons croisé plusieurs 
individus de chacune de ces F 1 par la lignée triple 
récessive T 414. Nous avons remarqué quelques ano-
malies selon le sens dont nous avons effectué ce 
dernier croisement mais _elles n'ont présenté aucune 
conséquence pour la suite des expériences. 
Dans l'ensemble des séries de descendances de 
back-cross la ségrégation du caractère R., était mono-
factorieHe : 1 993 plants avaient le phénotype R.- et 
2 083 le phénotype r~. Mais les descendances des 
croisements au cours desquels nous avons utilise les 
F 1 comme mâles ne corportaient que 501 individus 
de phénotype R\ contre 596 de phénotype r.,. 
Chez les descendances de back-cross provenant des 
croisements par SM 1, la ségregation de Le, ètait éga-
lement monofactorielle (1371 plantes de phénotype 
Le, sur un effectif total de 2 765). Mais le taux de 
recombinants R_, Le, et Re le, variait de façon signi 
ficative selon les souches de substitution entrant dans 
la constitution des F 1. Nous avons en effet calculé 
les taux de recombinaison suivants : 
Souche P 49-16, 20,0 :!: 1,9 ; 
Souche P ·19-21, 49.1 :=: 2,0; 
Souche P 49-42, 44.1 ± 2,2 ; 
Souche P 49-19, 22,7 ± 1,9; 
Souche P 49-29, 37,8 ± 2.1. 
Chez les descendances de back-cross provenant des 
croisements par T 414, nous avons observé une ségré-
gation bifactorielle pour le caractère Yg: 331 indi-
vidus étaient de phénotype yg sur un effectif total 
de l 31 L ; la souche M 5468 était donc homozyte pour 
Je; gène Yg, indépendant de Yg,. L'effectif des re-
combinants R•, yg, était faible (32 sur un effectif de 
l 311) et en raison de l'intervention du gène Yg,_ qm 
a diminué la precision des estimations, nous n'avons 
pas pu mettre en évidence de différences significa-
tives entre souches de substitution. En utilisant la 
méthode du maximum de vraisemblance, nous avons 
estimé le tam, dë recombinaison entre R et Y g à 
8,7 °o pour l'ensemble de la population. Le tableau 33 
donne le détail de ces ségrégations. 
1 
1 
1 
1 
1 
1 
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Tableau 38. - Confrontazion de souches !wmo:,ygotes pour le caractere R.1 
avec les souches SM 1 et T 4J.+ 
1 Croisement par SM 1 
Souches 1 Disjonction de R.\ et Le, 
1 t-+ +- --1-
P 49-12 F, Q 1 ........ .,., 
P 49-16 Ft 'â! 4-l rn m 42 • + •• + ' ' ~ , ' • + ,~
P 49-19 Fi !i? 34 1''~ 129 41 ............ .. ( 
F, ,~ 20 6t ..,. 20 J'"t 
...... " ... · 1 
P49-2l F, ',! ••••• ~ • ' ~ ' • + 104 89' 99 93 
Fi 6 ......... ''' 40 5.'.! 56 47 
P 49-29 Fi ',! 
"""''. ·;. ·1 55 lG5 l07 73 F1 d 60 103 p~ 84 ..... ····'.•·· wl 
P 49-42 Fr ~ ., ...... , ... 63 84 89 77 
F1 t ,., ..... ,. . ·1 .JO 63 59, 53 
Nous pouvons déduir~ de ces observations q_ue le 
chromosome I de G. anomalwn s'est substitué au 
chromosome A7 de G. hirsutum. Les deu.~ chromo-
somes se sont recombinés au cours de la méiose de 
la souche hétérozygote M 5468. L'autofècondation a 
ensuite permis d'isoler des souches homozygotes 
pour le caractère R.1 mais qui diffêraient entre elles 
par 1a composition de l'extrémité disiale du chro-
mosome L C'est à cette différence de composition 
que l'on peut attribuer les diffêrences entre les taux 
de recombinaison du chromosome I plus ou moins 
remanié et du chromosome A7. 
Avant d'en terminer avec cette géneration, iI faut 
également noter que nous avons isolé deux individus 
de :phênotype triple récessif ,, yg, le, de la descen-
dance du croisement (P ·N-16 )< SM U >; T +14. En 
examinant les méioses· de ces plantc:s·, nous avons 
dèterminé qu'elles étaient monosonùques et une 
sêrie d'épreuves supplémentaires nous a montré que 
le chromosome sans partenaire était le chromo. 
some A7 de G. hirsutum (PolSSON, 1968}. Cette obser-
vation est un indice supplémentaire de la substitu· 
tion du chromosome I au chromosmne A7. L'appa-
riement entre ces deux chromosomes étant assez 
défectueux, il est tout à fait normal que la souche 
P 49-16 ait pu donner naissance à des individus 
aneuploïdes. 
A cette génëration, nous avons donc identifie des 
non recombinants de phénoty-pe R., Ygi. et des re. 
combinants R\ Yg, Le, et R.\ yg,, le,. Il devenait alors 
possible de comparer les taux de crossing.over dam 
la descendance de ces trois catégories de souches en 
pratiquant une série de back-cross par les lignées 
SM 1 et T 414. 
c - Influence- sur 1a recombfnaison d'une successio"'l 
de back-cross utilisant G. lzirsatum comme parent 
récurrent. ·· 
Les expériences dont nous venons d.e rendre compte 
ont montré qu'il existe entre les chromosomes I de 
1 
Croisement par T 414 
Disjonction de R, et Yg 
Total j ++ +- --1- Total 
1-
65 3 32 36 136 
! -l30 53 D 3[ 15 99 
331 
1 
U3 7 73 59 232 
175 
1 
387 91 4 48 50 193 
195 53 4 3S 38 133 
340 
1 
95 5 44 37 1!ll 
379 
1 313 . 139 9 87 52 287 
215 
G. anomalum et A7 de G. hirsutum, une homologie 
sufüsante pour permettre des recombinaisons dans 
chacune des deux régions délimitées par les couples 
de trois gènes R, Yg .. Le.,. d'une part, et R,, Yg, Le,, 
d'autre part. La recombinaison, dans le système de 
back-cross que nous avons utilisé, a pour effet de 
substituer à l'extrémité distale du cliromosome I le 
segment correspondant du chromosome A7. Cette 
substitution ne modifie évidemment en rien l'homo-
logie dans la région non remaniée mais il est possible 
qu'elle influe sur les possibilités de crossing-0ver 
dans cette région. En d'autres termes, on peut se 
demander si la région d'homologie et la région de 
simple homêologie du couple cliromosome A7 - chro-
mosome I remanié sont susceptibles d'interférer. Le 
choix de la méthode à adopter pour favoriser le 
transfert d'un segment limité d'un chromosome à 
l'autre dépendra de la réponse que nous apporterons 
à cette question. 
Nous avons choisi d'utiliser poùr cette étude la 
soùche P 49-16 homozygote pour le groupe de liaison 
RA Y, Le.,. Dans la descendance du back-cross (P 49-16 
x SM 1) '-< T 414. nous avons croisé 18 souches par 
T 414. En fin de végétation, nous avons identifié 16 
d'entre elles comme étant de type parental R.. Y g.1 Le., 
et les deux autres R.. Yg Le,. comme résultant d'une 
recombinaison. Ainsi que nous :vourrons nous en 
rendre compte ultérieurement, cette recombinaison 
s'était produite dans la région Yg.t Le ... !'-Jous avons 
alors comparé les fréquences des types recombin§s 
R., yg,, et r., YgA dans les descendances des 16 sou. 
ches de type parental, nous avons reconnu 37 indi-
vidus de type recombiné sur un effectif total de 586, 
sans qu'il soit possible de mettre en évidence des 
différences significatives entre les descendances. Un 
seul type recombiné sur un effectif total de 76 indi-
vidus, est apparu dans les descendances des de1L" 
souches de type recombiné. Considérant ce dernier 
résultat comme insuffisant, nous avons réalisé un 
nouveau back-cross par T 414 de l'une des souches 
et deux. back-cross consécutifs pour l'autre. Au cours. 
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Tableau 39. - Descendance de P 49-16 
R., Yg_, 
P ./9-16 -f- ------------
X SM r (R,'Y g. Le, ) x T 414 (r, yg, le,) 
F, +-(interc,j 
i 
~;;, ___ l]:::, ___ _ l Rn Yg,., 
Rs Yfl;, Le, 
1 
r, yg, Je, 
1 
BCl -J~ 
(norm.) 
xT414 
' 
x T41.J 
! 
Re,-, 86/430 Re, 0/15 
R, Yg,1. R, Yg_, Lei 
-----------
--------
yg, le, 
1 
r~ r, yg, 
1 
BC2 i-(norm.) 16 souches x T 414 l 
2 souches x T 414 
Re, 37/586 Re, l/58-(Re, 3/58i 
!------i---
R.t yg. le, R, Yg, Le, 
r, yg, le, 
BC3 I_ 
(interc.)l 
7 souches x SM l 
1 
R, yg, le, 
R, Yg, Le, 
BC4 ~ .>;; T4l4 (norm.) . J 
Re, 13,2 % 
(3,9 à 26,51 
dont 
Re, 9,3 :t 2,4 
R, 
----
r. 
Re, 39,8 % 
(30,l à 48.7) 
X 30-5 
Re, 43,8 ± 4,4 
! 
Yg, Le, 
yg, le, 
BCS +- x T414 
(interc.) ! 
Re, 9,6 ± l,6 - Re, 41,4 + 2,6 
----------
3 ~ou. (melange) x T 414 
Re, 2/197- ! Re, 33/ 182 l 
R, Le, 
r, yg, le, 
12 souches x. T 414 
{ 
Re, 4;350-(R, 47/3501 
Re, û/18 (Re, 8/181 
l 
R.1 Yg_, le, 
--------
le, 
8 sou. 1mélange)x T414 
! 
Re, 0/45-{Re, 21/45) 
R, Yg~ le, 
--------
le, 
7 souches x T 414 
t 
Re, 0/146 
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Tableau 40. - P;:équences de, differeilts phéuotypes obseri·és dans tes descendances 
àe back-cross 
Origines P 49-t6 
Séries 
1 
29 30-1 30-2 30-3 30-4 
! 
R,. Yg, Le, ... ! 3-l e 12 13 : 
4- + •••• 1 Il 4 1 2 1 
+ + .... i 121 21 2:-4 2-. 33 
+ ::::/ [33 3() 38 3S 43 + + 13.J 24 ·H 33 .n 
+ ... 1 99 1;3 31 29 33 
+ 4 1 5 1 2 ::::i 34 8 6 11 1 
Total .............. , 566 H2 158 151 !52 
1 
de ces trnis gènèrations, 7 recombinés seulement sur 
un effectif total de 668 sont apparus. Je tau." d~ re-
combinès restant apparemment con5tant d'ume gémi-
ration à la suivante. Nous avons également apprècié 
les taux de recombinaison de ces deu..x souches dans 
la région distale Yg,, Le,. Proche de 50 o~ dans la des-
cendance de l'une des souchas, i.l oscillait autour de 
15 ?;; dans la descendance de la seconde. Les double 
recombinants étaient indécelables dans la première; 
il est clair qu'ils étaient absents dans la seconde. 
Nous avons groupe dans le tableau 39 le détail de 
ces ségrégations. 
Parmi les souches de phénotype R., yg,, le, identi-
fiées dans les descendanœs du deuxième croisement 
de retour par T41~, nous en avons croisé huit par 
le triple dominant SM l. Dans !es descendances de 
dmcune d'elles, nous avons choisi k, individus de 
pl1énotype R., et nous a,:ons pratiqué un nouveau 
back-cross par le triple récessif T 4U. Nous avons 
des souches R,ygJc, 
Jù-5 
7 
l 
32 
31 
3I 
24 
0 
4 
130 
-i9 -29 P 49-42 Total 
30-6 30-7 31 32 33-1 33-2 
8 8 22 3 8 12 133 
4 1 ~ 0 3 0 30 .;;, 
H 33 24 15 32 31 409 
29 50 39 l3 33 .fü 519 
~~ 
,.;:, 53 30 17 37 30 .rnJ 
15 40 23 14 18 25 384 
1 l 2 0 7 1 2.5 
17 5 12 3 tl 10 122 
113 191 154 65 U9 ltit 2102 
alors constaté que les huit populations qui résultent 
de ce quatrième back.cross diffèrent significativement 
les unes des autres par les fréqu,:;nœs des divers 
phênotypes obtenus. A ces huit descendances, nous 
avons adjoint quatœ autres provenant. selon le même 
prncédé, des souches P ·19-19 .. P 49-29 et P 49-12. L'en-
semble des chiffres obtenus a été regroupé dans Te 
tableau 40. 
Nous avons alors calculé les tau.--:. de recombinaison 
entre les trois loci marqués. Les tau.x de recombinai-
son entre les marqueurs extrêmes R., et Le.. ne va-
rient pas de façon significative d'une souche à l'autre. 
Calcule à l'aide de l'ensemble des données, ce tau." 
atteint 50,0!J ± 1.09 et il est significativement supé-
deur a 441,, tau.."- de recombinaison entre R, et Le, 
chez G. hirsutum. Par contre, les tau.x de recombinai-
5on entre R,, et Yg~ varient de façon significative, de 
3,=J à 26,5. selon les souches. Il en est de mème des 
taux de recombinaison entre Yg., et Le, qui varient 
Tableau -H. - Tau.Y: de recombinaison entre les gène;; marqueur.; 
des scuches recombineeg R,ygJc, 
1 1 Souches i R,-Yg~ Yg,-Lc, R.,. Le, Coïncidence 
1 /_ 1 
30-4 ............ ! 3,9::: 1.6 48,7 ±4,0 48.7 ± 4,1 
30-7 ' .... ~ ... ~ .. 7/.J ± t9 39,3 ± 3.5 45,0::: 3,6 
1 
0,35 
3'.! 1 9,2 ± 3,6 44,6 ± 6.û 53,8 ± 6,ù ............ , 
111-5 S,3 ::t: 2.,4 43,i:l ± 4.4 51,5 ± 4,4 --....... ,. ... , 1
-- 0,43 19 " • • , , • • ' • • • n 14.7 z: 1,5 41,5 z: ;1,0 50,9 ± 2.1 
m.2 tS,2 ± Z,9 3S,6 ± 3,9 46,2 :t: 4,0 l ........ ,,,.1 J-o,41 33-2 . ~ .......... ' 15,5 ± 2,9 ·ll,6 ± 3,9 55,7 :t 4.û 
30-l ............ ( 17,0 ± 3.6 19,3± 4,6 47,3 ±4,7 1_ 38·3 .......... ,,1 17.9 z: 3,1 37,l z: 3.9 51,0::: 4.1 
B-l ........... ,1 13,0 ±3J} 43,5 ± 1,9 49.1 :!:: 3.9 l-
31 ........... ,1 2.4,7 :!: 3.5 33.l ± 3,5 52,6 := -1,0 1 0.54 
30-6 26.5 ::: 4,2 30,l z: 4,3 -l7.3 z: 4,7 1 .. ....... ,,i --
......... · I 1 Tota[ 14,8::: 0,8 40,3 ± 1.1 30,0 .:t L1 1--0.H 
G. hirsutwn 26.6 35,6 -14.l 1-0,95 
1 
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de 30,l à 48.7. Dans les deux cas, les valeurs extrêmes 
différent significativement des valeurs que l'on peut 
observer chez G. lûrsutum. En outre, dans toutes les 
ségrégations, les fréquences des double crossi.ng-over 
sont inférieures, bien que cl1aque fois de façon non 
significative, mu:: fréquences théoriques dans l'hypo-
th2!se de l'absence d'interférence. Cette différence 
devient hautement significative si. on cumule l'en-
semble des données; le taux de coïncidence est alors 
de 44 °o. Le tableau 41 résume l'ensemble de ces 
données. 
Enfin, nous pouvons mettre en évidence une corré-
lation negative entre les taux de recombinaison dans 
la région proximale R, yg, et les taux correspondants 
dans la région distale yg, ki. Le coefficient de corri-
lation est r = - 0,786 (seui.l de signification à 0,01: 
0,74). 
Nous avons alors a nouveau croisé par T 414, triple 
récessif, six souches recombinantes de phénotype 
R1 Y~ Le, appartenant à. la descendanœ de la souche 
X 30-5. La desœndance de ce back-cross ayant été 
cultivée en intercarnpagne, la croissance des individus 
à feuillage jaune a été contrecarrée par des condi-
tions climatiques défavorables et nous n'avons tem, 
compte que de la segrégation des individus à feuillage 
vert. Contrairement à ce que nous avions constaté 
à la génération précédente, ]es fr..§quences phéno-
typiques de ces six descendances n'ont présenté 
entre elles aucune différence significative. En outre, 
les tau." de ;ecombinaison entre les différents mar-
queurs, calculés sur l'ensemble homogène des ségré-
gations sont demeurés identiques aux tam{ calculés 
d'après la descendance de la souche X 3ù-5. Le ta-
bleau 42 résume les résultats observés à cette gé-
nération. 
Tableau 42. - Deuxième back-cross 
de la souche X 30-S 
Fréquence des catégories phénotypiques 
correspondant à Yg, 
Tau:c de recombinaison comparés 
Phénotypes I N' de séries 
___ \_1_1 _2 __ 3_,_4_!_5_
1
_6_1 _T_o_tal_ 
R, Le, ...... ! 43 1 33 31 40 \ 11 1 22 R., le,. . . .. . . . 25 39 l 26 24 11 1 16 
to Le, . , , ... · I 7 · 4 7 5 . 2 · 3 
r, le,. ..... , .. 
1 
l 1 2 1 1 1 1 1 1 O 
Total ....... 76 78 \Ts\101 25 \---:ït 
' 1 1 1 
180 
141 
2il 
6 
355 
Au cours des premier et deuxième back-cross de 
la souche X 30-5 par T 414, les chiffres obtenus portr 
les distances R, Yg,,. sont respectivement 9,3 ±: 2.4 
et 9,6 ± 1,6; 
pour les distances Yg, Le,, 43,8 ± 4.4 et 41,4 ± 2,6; 
pour les distances R.,. Le,, 51,5 ± 4,4 et 47,6 ± 2,7. 
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d - InterprJtatlon et conclusions, 
D'après les expèriences que nous venons de décrire, 
il existe entre les chromosomes I de G. anomalmn et 
A7 de G. hirsutwn suffisamment d'homologie rési-
duelle pour que ces chromosomes soient susceptibles 
de se recombiner dans le segment délimité par les 
loci R et Le marques par R, et le" sur le chromo-
some I de C. anonwlum et par R, et Le,. sur le chro-
mosome A7 de G. hirsutum. 
A l'aide d'une série de back-cross, nous avons 
cherché à obtenir des précisions quant aux fréquences 
de recombinaison. Dans tous les cas. l'un des chro-
mosomes est le chromosome A7, l'autre chromosome 
étant soit le même chromosome A.7, soit le chromo-
some I de G. anomalum, soit un chromosome compo-
site résultant d'une recombinaison entre le chromo-
some: I et !e chromo'>Ome A7. 
Le locus Yg partage le segment R Le en deux ré-
gions, l'une que nous appellerons la région 1, est limi-
tée par R et Y g, tandis que l'autre, la région 2, est 
li.mitée par Y g et Le. Le chromosome remanié peut 
donc résulter soit d'une recombinaison dans la ré-
gion 1. soit d'une recombinaison dans la région 2. 
Enfin, rappelons que les centromères des chromo-
somes I et A7 sont à proximité de R et à l'extérieur 
de la région l. On se trouve donc dans l'une ou 
l'autre des quatre situations représentées par le 
tableau 43 et on peut donc regrouper les faits cor-
œspondants à chacun des quatre schémas. 
Schéma 4. - Les deux chromosom<:!s sont homo 
logues. Les taux de recombinaison entre les trois 
gènes sont les suivants: règion l, 26,6 Oô; région 2, 
35,6 o~ ; entre R, et Le,, 44,1 °o. Il n'y a pratiquement 
pas d'interfeœnce entre les règions l et 2: le taux 
de co'inddence est de 95 °.i. 
Schéma B. - Les deux chromosomes sont diffé-
rents aussi bien dans la région 1 que dans la région 2. 
Ils s'apparient difficilement et le taux de crossing-
over entre R, et Lei., d'après les données du premier 
back,cross, est de 20.0 ± 1,9. D'après les données du 
derndème back-cross, le taux de recombinaison dans 
la région 1 est de 6,3 :±: 1,0. On peut penser qu'il 
avoisine 14 °,) dans la région 2. 
Schéma C. - Les dew:: chromosomes diffèrent dans 
la région l et sont partiellement homologues dans 
la région 2. Nous ignorons à qœlle distance de Yg 
s'est produite la recombinaison conduisant à un chro-
mosome composi.te et nous ignorons donc quelle est 
la longueur des fragments homologues. Nous avons 
examine la descendance de deux souches de ce type. 
Toutes les recombinaisons que nous avons observées 
dans la descendance de l'une d'elles se sont réalisées 
dans la région 2, à l'exclusion de la région 1. Le taw, 
de œcombinaison dans cette région a été estimé à 
47,6 :±:: 6.2. En ce qui concerne la seconde souche, 
nous avons obsen:é des recombiuaisons dans l'une 
et l'autre des deux réglons mais aucun double re-
combinant. Dans la rigion 1. les taux de recombinai-
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-Tableau 43 
R, Yg, Le,. R,. Yg,. Le., 
i i i ; i i 
--+---!-------
1 2 1 2 
A B 
son ont été estimés à 1,2 :!: 1,2 et â 15,6 ± 1,6 dans la 
région 2. Le taux de recombinaison entre R.\ et Le-
est de 16,8 ± t,6. La première souche résulte proba-
blement d'un remaniement à proximité de Yg,,, tandis 
que la seconde résulterait d un echange à proximitè 
de Le ... Il faut remarquer que l'appariement, dans 
Ie cas de la seconde souche, demeure encore très 
aléatoire. Ce remaniement suffit cependant à influer 
sur le taux de recombniaison dans la région 1. 
Schema D. - Les deux chromosomes. sont totale· 
ment homologues dans la règion 2 et pattiellement 
homologues dans la région 1. Cette situation a été 
étudiée à l'aide de douze souches différentes, Dans 
tous les cas, le tau.x de recombinai-;;on entre R.t et 
Let est de 50 °,i ; il est donc supérieur au taux de 
recombinaison entre R, et Lc1 dans 1a situation A. 
L'homologie entre les deux chromosomes est donc 
suffisante pour assurer un appariement regulie, suivi 
d'au moins une recombinaison. 
D'après l'examen des descendances du quatrième 
back.cross, le taux de crossing-over moy0n dans la 
région 1 est de 14.8 ± 0,8; i.1 est signHicati:vement 
supérieur à 6,3, tau.x obsern:! dans la situation B. Il 
varie de façon significative, selon les souches envi· 
sagées. de 3,9 à 26,5. Nous attribuons cette variation 
à des différences de longueur des segments homo. 
logues, selon les souches, dans la region 1 ; les re, 
combinaisons à l'origine de chacune de ces soucht.s 
ont pu se réaliser à proximité de R.i., d'oû. le taax de 
recombinaison de 26,5. ou à proximité de Yg,,, d'où 
Cot. Fi.b. Trop., 197l, vol. XXVI, fasc. 2 
R., Yg., Le, R,, Yg, Le, 
i i ~ t i + 
---1----+---1- ---t--
1 2 1 2 
C D 
le taux de 3,9, ou dans des situations intermédiaires. 
Le taux moyen de crossing,over dans la région 2, 
composée de segments Jûrsutum homologues, est de 
40,3 :t: l,l ; i.i est significativement supérieur à 35,6, 
taux observé dans la situation A. Il varie de façon 
significative. selon les souches, de 30.l à -t3]. 
Les variations des taux de crossing-0ver dans les 
régions 1 et 2 sont liées par une corrè1ation néga· 
tive étroite. Il existe donc un système qui régularise 
la réparti.tian des crossi.ng·over. L'inte-rfèrence entre 
les deux régions étant significativement plus elevée 
que dans la situation A (taux de coïncidence de 44 % 
dans la situation D et de 95 °0 dans la situation A), 
l'augmentation apparente du taux de recombinaison 
entre R, et l.c, est attribuable à la diminution du 
taux des doubles recombinaisons. 
Dans la descendance du cinquième back.cross, les 
taux de recombinaison dans la région l (9,6 Oô) et 
dans la région 2 (41,4 °ô) ne varient pas entre les 
six souches observées et ne diffèrent pas des taux de 
recombinaiso11 observes à la générati.on precédente 
(9.3 et -l3,8). On en deduit qu'aucune de ces souches 
ne rJsulte d'une recombinaison dans la zone hétéro-
logue mais que lès recombinaisons dont elles résul· 
tent se sont réalisées dans la zone d'homologie. 
Cette dernière obsen;ation est en accord avec les 
conclusions que nous avons tirées de l'examen de la 
situation C. 
4. - "ETUDE D'UN TROISl~ME CAS DE SUBSTITUTION DU CHROMOSOME I 
Mème si l'examen de ce tro1sieme cas de substi-
tution n'apporte aucun élJment nouveau, il confirme 
cependant la localisaf10n du fragment substitué: dans 
le chromosome A7 de G. hirsutwn. Il apporte par 
ailleurs des informations concernant l'expression du 
gène R à propos duquel nous avons déjà releve quel· 
ques difficultés. 
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Tableau 44. - Généalogie de la souche M 5122. 
Pentaploïde x G, llirsutmn 
+ Génération 1 I-I 1172 (26 II 1 I) 
,.,.----! ---------Génération 2 phénotype d'addïtion phénotype liirsutmn l 8212 
(15) _____ (21)-~~ 
Génération 3 fibres blanches fibres pigmentées K 426-13 et K 426-20 
(3} ....-------(10)~ ~ 
Génération 4 fibres blanches 
(7) 
fibres pigmentées 
(11) 
fibres très pigmentées 
(22) 
D'uné': manière prec1se, cela permet de montrc·r 
que c'est au fragment délimitè par les gènes Re et 
Le, de G. hirsutmn que, dans ce cas encore, s'est 
substitué le fragment R, Le" de G. anomalzmz. 
a · Identification de la souche de substitution M 5122. 
A la suite du croisement du pentaploïde par G. hir-
sutum, l'examen méiotique et l'observation phéno-
typique avaient permis de constater que la souche 
li 1172 avait un chromosome l additionnel. Dès la 
première génération de sa descendance, nous avions 
remarqué que la souche 18212 à pétale blanc avait 
une fibre pigmentée. Cette anomalie n'ayant été re 
connue qu'en fin de végétation, nous n'avons pas 
analysé cette plante. Sa descendance se composait 
de trois individus à fibres blanches, 10 à fibres pig-
mentées et 2 à fibres très pigmentées que nous avons 
au tofécondées. 
L'une de ces souches, K 426-13, a donné une descen-
dance composée de 7 plantes à fibres blanches, 11 
plantes à fibres pigmentées et 22 plantes à fibre,, 
très pigmentées. Contrairement à toute attente, ce-
pendant, l'une des 11 plantes à fibres pigmentées 
avait un pétale maculé. L'examen méiotique de cette 
souche, M 5122, a révélé la présence régulière d'un 
bivalent droit, le nombre de chromosomes ètant 
de 52. 
La descendance de l'autre souche, J( 426-20, était 
tout aussi surprenante ; elle comprenait, entre autre, 
deux individus à fibre pigmentée et pétale maculé 
dont l'analyse méïotique a montré qu'ils possédaient 
un chromosome additionnel. Ces deux souches étaient 
immatriculées M 5140 et M 5145. 
dont M 5122 
Pour tenter de rèproduire ces anomalies, nous 
avons réalisé l'expérience suivante : utilisant la sou-
che lvl 5145 comme màle, nous l'avons croisée par la 
variéte Allen de G. hirsutum. Nous avons obtenu 
une descendance composée de 15 individus à phéno-
type d'addition, 187 individus de type hirsutwn et 
un individu à fibres pigmentées et pétale blanc qm 
a été autofécondé. Nous avons alors observe dans sa 
descendance 129 plantes de type hirsutum et 5 plantes 
à pétale maculé dont l'examen méîotique a montré 
qu'elies possédaient un chromosome additionnel. 
Cette expérience n'éclaircit pas le déterminisme du 
phénomèné': observé et ses résultats déconcertants 
peuvent même faire douter de la perfection avec 
laquelle ont été réalisées, les autofécondations. Mais 
si le fait rapporte est réel, il est capital. L'expérience 
mêriterait donc d'être renouvelée dans des conditions 
très rigoureuses, 
b - Isolement des lignées homozygotes et confron-
tation atL"C lignées SM 1 et T 414. 
Dans la descendance provenant de l'autoféconda-
tion de la soucl1e, J;J 5122, les caractères de macuh>.-
ture du petale et de pigmentation de la fibre se sont 
ségrégés. En autofécondant à nouveau, nous avons 
isolé 7 lignè:èS homozygotes pour le caractère R.\ et 
14 lignées homozygotes pour le caractère Le.,, deu"< 
d'entre .::Iles associant les deux caractèœs à l'état 
homozygote. Dans les descendances des souches hété-
rozygotes, nous avons remarqué que la fréquence des 
individus de phénotype RA était déficitaire. Par contre, 
lorsque R, était homozygote, soit à l'état dominant 
soit à l'état récessif, la ségrégation du caractère Lc.1. 
était monofactorielle. Le tableau 45 récapitule les 
observations réalisées à cette génération. 
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Tableau 45. - Sègrégations des caractères R., et Le., 
che::. les descendants de, la souche M 5122. 
__ I Le.,. Le, Le., le, le., le~ 
R.,R., ••• ,1 145 ~· ~, 
R., ..... ·l 19\ 4B 156 307 
r., . . . . . . . 81 146 75 126 
____ , 
r.~ r., 
..... 1 396 llS 
Comme dans le cas étudié prJcédemment, nous 
avons alors croi;;è 3 lignées homozygotes, R·. Le,, et 
une lignée homozygote R, le., par les lignées de 
G. lzirsutum SM l et T 4 H et nous avom pratiqué\ 
un back-cross en utilisant T 4 M comme parent ré-
current. L'examèn des descendances ainsi obtenues 
nous a permis de conclure a nouveau que [e frag-
ment du chromosome I de G. a1wmalum qui contient 
le gene R, s'était substitué au fmgrnent correspon-
dant du chromosi.me A 7 de G. hi;-swwn. Nous avons 
évalue les taux de recombinaison entre R et Le chez 
les descendances obtenues par les bad(-cross utili-
sant comme femelles (P 2-36 >< SM 1) et (P 2-43 
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x S[v11 l et comme màle T 414, respectivement à 
35,6 °,i ± 2.5 9~ et 47.4 ''.~ ± 2,2 •Ir,. La faiblesse des 
èffectifs et l'intervention du gène Y g1 ne nous ont 
pas pel'mis d'évaluer les taux de recombinaison entre 
R, et yg,. Il est seulement possi.ble de dire que, dans 
les deux cas, ces taux sont faibles. La descendance 
de la souche P 2-36 ne comporte aucun recombinant 
R, yg. Comme dans le cas etudiè prècêdtnnment. nous 
avons constaté un déficit des individus de phéno 
type R_, lorsque nous avons utilisé comme mâle, pour 
effectuer les back-cross. les F 1 provenant du croise-
ment de P 2-l-3 par SM l ou T 414. Ce déficit est 
probablement attribuable à la compétition entre les 
gametes de génotypes différents, ce qui explique en 
partie les déviations constatées. 
Le détail des ségrégations observées est regroupé 
dans le tableau 46. 
Enfin, en utilisant la varièté « Allen>=· comme parent 
récurrent à la suite du croisement de la souche P 2-+3 
par SM l. nous avons pu ob;;erver la ségrégation du 
caractère de pigmentation de la fibre de G. anoma-
lwu. Le.,. L'intensite de la coloration était en effet 
suffisante pour éviter toute ambigilitè. Nous avons 
alors constaté que Le,. et Lei se comportent comme 
allèles. 
Tableau 46. - Co,;frantation des souches lwnw:.ygotes pour le caractère R., 
avec les souches SM l et T 4U. 
Souches 
++ 
P 2-35 F, Q ' •• ' ••• ~ • 1 6 
P 2-36 Ft Q 61) 
F, <!: 
········' 
81 
P 2-43 Fi :2 ...... ~ .. 64 
++ 
p 2-36 F, :il ......... 
F, l; ... , ..... 
f:' 2-43 F, g 
... " ... · \ 56 
F-:1. 6 5"' 
········· 
,. 
P 2-36 ., ............... ., I 
P 2-43 , ... , ............. · 
Croisé:ment par SM l 
Sègrégatlon R.-Lc1 
+- -+ 
21 
109 
!62 
78 
10 
122 
l6ï 
32 
12 
ï3 
104 
65 
Ségrégation R, Le, 
+- -+ 
57 ~6 52 
64 83 82 
F, ~ 
"'.'" 
311 361 
39[} 389 
Rétrocroisement par T 4L4 
Total ++ 
-19 23 
364 , .. .. , 
51-l 
289 25 
26 
Rétrocroisement par Allen 
Total 
95 
79 
211 109 
286 72 
Ségrégation R, 
1 
1 
Croisement par T -U4 
Ségrégation R., yg 
+- -+ 
l 
10 
31 
18 
8 
Ségrégation R~ 
107 
72 
H-l 
127 
Ft s 
+ 
321 343 
2L9 3ll 
8 
28 
12 
11 
Total 
-11 
l06 
56 
45 
Total 
206 
151 
223 
199 
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5. - CONCLUSIONS 
Nous avons vu au cours de ce chapitre que, dans 
la descendance d'individus porteurs d'un chromo-
some additionnel, apparaissent spontanément de 
rares plants qui, bien q_ue ne i;;iossédant plus que 
52 chromosomes, conservent encore des caractères 
de G. anoma!um. Leur identification, assez problé· 
matique, est basée d'une part sur les diffêrences qui 
existent entœ leur phénotype et celui des plante~ 
qui portent un chromosome additionnel et, d'autre 
part, sur l'examen de leur descendance. Contraire 
ment aux individus porteurs d'une addition diso· 
mique, ceux.ci sont d'une fertilité à peu près nor-
male. En outre, à quelques accidents près, œl que [è 
défaut accidentel d'appariement de deux chromo-
somes, on peut considérer leur méiose comme régu-
lière. 
Une telle situation peut résulter d'une transloca. 
tian réciproque ou non. l'appariement de 1a pain; 
concernée étant assurée par le bras non remanié. 
Elle peut égalem,:;nt être dûe à l'expulsion d'un chro-
mosome de G. hirsutum. et à son remplacement par 
un chromosome de G. anomalum mais, s'il n'existe 
aucune relation entre ces deux chromosomes, l<t 
méiose comportera deux univalents. Dans l'hypotllèse 
où. l'élément expulsé et celui qui le remplace sont 
homéologues, il s'agit d'une substitution résultant 
soit d'un crossing.over entre régions homologues, soit 
du remplacement d'un chromosome par nn chromo. 
some homéologue. Mais cette hypothèse ne peut ètre 
réellement vérifiée que si l'on dispose de caractères 
marqueurs; la situation la plus favorable pour cela 
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étalt celle de la substitution du chromosome I de 
G. a110111.alwn. 
A l'aide de caractères marqueurs, nous avons effec· 
tivement montré que, dans les trois cas, c'est au 
chromosome A 7 de G. hlrsutum que s'est substitué 
k chromosome I et que ces deux chromosomes 
peuvent se recombiner. L'utilisation simultanée de 
marqueurs génetiques et cytologiques dans la des-
cendance de la souche JJ 5278 nous a donné une idée 
de la façon dont peuvent s'intégrer au génome de 
G. fllrsutum des fragments de chromosome I. Cette 
substitution etait particulièrement favorisée par la 
disparition d'un bras d'un chromosome A 7, ce qui 
avait pour effet de libêœr lè bras correspondant de 
l'autre chromosome de la paire. Gràce à l'échange 
de fragments chromosomiques, la méiose s'est régu-
larisée et le chromosome I remanié s'est régulière· 
ment apparié au chromosome A 7. 
Cette situation se nivèle particulièrement intères· 
sante car elle permet d'aborder l'étude de structures 
composites. Le chromosome I et le chromosome A 7 
portent tous deux trois loci qui se correspondent 
demi: à deux. et qui délimitent <leu."- régions sur la 
paire de chromosomes composite. On peut évaluer 
les frèquences de recombinaison totale et dans cha· 
cune des deux régions dans la situation où les deu.x 
chromosomes ou bien sont totalement homologues. 
ou bien different sur toute la longueur du segmeuL 
délimité par les deux gènes extrèmes, ou bien sont 
partiellement homologues dans l'une ou l'autre règion. 
Ces situations et les résultats qui leur correspondent 
sont schématisées dans le tableau 47. 
Tableau 47. - Recombinaison dans la rêgion R Le entre segments 
chromosomiques homologues et hétérologues. 
R Yg Le R Yg 
26,5 
---~----~----~--- 6,3 ± 1.0 
___ , ____ _r_ - - ------ 0 
1.2 ± 1,2 
--.....J- ---.1....----.J--- 14,8 ± 0,3 (3,9 à 26,5) 
La fréquence de recombinaison dans chacune des 
deux régions est évidemment faible lorsque les deux 
bras de chromosomes sont totalement hét~rologues. 
Yg Le R Le Coïncidence 
35,6 44,1 95 O(i 
f 13,7) 20,0 ± 1,9 
47,6 ± 6,2 47,6 ± 6,2 
15,6 ± 1,6 16,8 ± 1,6 
40,3 ::t: 1.1 500 ± 1.1 +I % 
r 48.7 à 30.1) 
L'appariement, ainsi qu'on a pu le constater a l'exa-
men de descendances des souches J1 5278 et M 5468 
est lui.mème faible. Lorsque. par suite d'une recom. 
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binaison dans la zone R Le, une zone d'homologi,;; 
apparaît, à condition que cette zone soit de tai1Ie 
suffisante, le taux. de crossing-over entre les deux 
loci extrèmes tend à atteindre la valeur qu'il a dans 
Ie cas où Ies deux chromosomes sont homologues. 
Les deu.-..;: chromosomes s'apparient ainsi de façon 
régulière. Cependant, la répartition des- crossing-over 
dans h région R Le subit eHe-mème des variations. 
Les crossing-over sont en effet plus frêquents dans 
la région d'homologie qu'ils ne le sont dans le cas 
où les deux chromosomes sont totalement homo 
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logues, mais également moins fréquents dans fa 
région de simple hom6o1ogie qu'ils ne le sont dans 
le cas où les deux chromosomes sont totalement 
hétérologues. Tout se passe donc comme si les cros 
sing·Over se téalisaie__nt dans la région d'homéologie 
au.'t dépens de la région d'hétérologie, ce qui tend à 
accroitre la liaison dans la règion d'hétérologie. 
Ces éléments nous permettront de discuter, au 
cours du chapitre suivant, les modalités de l'intégra, 
tion d'un fragment de chromosome étranger. 
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CHAPITRE VI 
DISCUSSION DES RÉSULTATS ET CONCLUSIONS 
l - La résolution des probl.èmes d'amélioration des 
plmites peut faire appel à l'hybridation à diff e-
rents niveaux. 
La méthode d'amèlioration des plantes la plus 
accessible fait appel à l'hybridation intra-spécifique. 
Mais il apparaît que, chez plusieurs espèces culti-
vées, la courbe des progrès obtenus en utilisant ce 
procédé devient asymptotique. En outre, il serait sou-
vent souhaitable de conférer à certaines espèces des 
caractères qui ne sont présents que chez des espèces 
voisines, Enfin, il devient parfois nécessaire de cher-
cher à atteindre des qualités supérieures à celles que 
l'on peut espérer de l'hybridation intraspécifique. 
Parmi les procèdés susceptibles d'être utilisés pour 
pan1enir à accroître la variabilité, l'hybridation inter-
spécifique est probablement le moins aléatoire. Elle 
peut se pratiquer entre espèces telles que la méiose 
de leur hybride est régulière et peut autoriser le 
transfert, sans difficultés exœssives, d'une espèce à 
l'autre, de fragments de chromosome. On peut éga-
lement tenter d'utiliser des t!spèces plus éloignées 
qui peuvent différer par leurs nombres chromoso· 
miques et par la structure de leurs chromosomes. La 
variabilité potentielle d'un tel croisement devient 
alors beaucoup plus importante mais il est à craindre 
qu'il ne devienne difficile de l'exploiter. 
2 - On peut attendre de l'hybridation interspécifique 
le transfert d'une espèce à l'autre de caractères 
counus. On peut en attendre égalemeut wze varia-
tion plus importante. Mais il existe des méca11.is 
mes d'isolemellt eutl'e espèces. 
Le choix de espèces à croiser, comme celui des 
variétés dans le cas d'hybridation intraspécifique, a 
été dirigé en premier lieu par le souci de transférer 
de l'une à l'autre des caractères connus, ou d'associer 
dans une même lignée des caractères propres à cha-
cune d'elles. Toutefois, le déterminisme génétique de 
tels caractères est souvent aussi mal connu que celm 
des modalités d'expression des gènes transférés dans 
un nouvel environnement génétique. GERSTEL et MANN 
ont exprimé des idées semblables en 1965. 
La plupart des succès dans ce domaine est liée au 
fait que le déterminisme génétique de certains de 
ces caractères paraît monofactoriel ou que plusieurs 
des gènes qui les d<'iterminent sont localisés sur de 
courts segments de chromosome. Le transfert de. 
caractères entre espèces du genre Lycopersicum offre 
de bons exemples à cet égard, tels que celui de la 
résistance au fusarimn (PORTE et WELUL\N, 1941) ou 
de la résistance aux nèmatodes (GILBERT et Mc GUIRE, 
1955 ). On pourrait en citer d'autres chez le tabac, le 
haricot, et d'autres espèces cultivées. Chez le coton, 
KNIGHT a transfèré la rèsistance à la bactèriose ( 1946) 
èt aux jassides (1955) de G. arboreunz à G. b'arba-
dense. En pareils cas, tout se passe comme si ces 
transfert résultent de la substitution d'allèles entre 
loci homologues d'espèces différentes sans aucune 
autre modification. Par contre, dans le cas étudiè par 
SEARS (1956), il s'agit de la translocation d'un court 
fragment de chromosome d'A. umbellulata à T. aes-
tivam, lui conférant ainsi la résistance à la rouille et 
non plus d'un transfert de gènes à la faveur d'une 
homologie résiduelle. 
La variation que l'on peut attèndre de tels croise-
ments ne se limite cependant pas au réassortiment 
de caractères déja visibles chez les parents. Il est 
apparu, par exemple, dans la descendance d'un 
hybride associant G. hirsutwu à G. arboreum et 
G. raimo11dii (KAMMACHER, 1965'! des lignées dont les 
fibres représentent 50 °-o de la masse de coton-graine. 
Or. un tel rendement ne se retrouve ni chez G. hirsu-
tum ni chez G. arboreum utilisés dans le croisement. 
ni à plus forte raison chez G. raimondii qui, lui, n'a 
pratiquement pas de fibres. Une telle caractéristique 
était évidemment imprévisible, Ce simple e.-.::emple 
montre que les phénotypes que l'on peut rencontrer 
dans la descendance d'hybrides interspécifiques peu-
vent être très divers et ce d'autant plus que les 
espèces intervenant dans ces croisements seront 
èloignées. 
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Par définition. Ies esnèces croisees sont sé1:arêes 
par des barrières !_)lus ~u moin permeablès qm s'op-
posent à la libœ circulation des gènes dans la popu-
lation hybride ; Srnnnms a fait, en 1966, une liste 
détaiU':ie de tels mécanismes d'isolement. Il peut 
s'agir en fait d,~ dil'ficultés de croisements, de nom-
bres chromosomiques, de stérilité partielle ou totale 
des hybrides et de possibilités de recombinaison inter 
et intrachromosomiques. Dès que le crnisement est 
possible. on peut lever habituellement les autres bar-
rières, en particulier gràce au fait que le back-cross 
est fréquemment possible au m.obs dans un sens. 
La variabi.lite potendelle du croisement impUqué s'ex-
primera d'une manière parti.elle entre individus qui 
ne possèdent qu'une fraction limité~ du patrimoine 
héréditaire du rarent non récurrent. Le plus souvent, 
les lignées qu'oa obtient de cette manière présentent 
des avantag,,;5 et des inconvénients. Mais elles ne 
représentent qu'une partie de la variabiJite voten-
ti.d1e. 
On peut tenter d'assortir à nouveau des caractères 
séparés dans des lignées différentes. Toutefois il 
devient alors necessaire de choisir entre une hybri-
dation livrée au hasard et une sèrie systématique de 
croisements dirigés. Dafü cette dernière option en 
coœ il est nécessaire d'adooter des crit<::res de valeur 
soit avant cette sèrie des êroisements, soit aprc!:s. Il 
faut égaleme,nt œmarq11er q_u<:! de tels croisements 
risquent de faire resurgir des barrières d'isolement. 
3 - La variabilité de G. hirsutum, d'origine amen-
cab1e, doit ètre augmwtée pour permettre son 
adaptation à d,zs c01id.itions de culmn, mutable 
e!I /J.fdqw:.. 
Ainsi que nous y avons fait allusion au cours de 
l'introduction. lès conditions écologiques et cultu-
rales des zones cotonnièœs africalnes différent de 
celles qw existent en Amérique. En outre, les exi-
gences de l'industrie nècessi.tent la recherche) cons 
tante de formes qui leur sont adaptees. Ainsi que l'a 
suggéré RICH..\iON:D (1951;, le croisement de G. ltirsu-
rum par des espèces sauvages adaptées au.'<: climats 
arides peut permettre de résoudre une partie de ces 
problèmes. Conférer à G. hirSl!W/!l certains des méca-
nismes enzymatiques qi.ü autorisent la résistance à 
la sècheresse de œrtaines especes sauvages (D.l SILVA, 
1969) constituerait par exemple une amélioration hau-
tement apprêciable. La plupart de ces espèces n'ayant 
pas de fibres, le résultat de ces .::roisements est évi-
demment impréi.isfole en ce qtù co:icerne les qualités 
de la fibre et seuls les résultats obtenus permettront 
de déterminer le type de gérdieur à utiliser. 
C'est en tenant compte de tous ces aspects du pro-
blème que KumnCHER (1957) a défini un programme 
de recherches qu'il a immâdiatement entrepris d.e 
réaliser. Les expfriences décri.tes ici correspondent à 
urt aspect de ce programme, 
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4 - On a d'abord entrepris d'e:cploicer les croisements 
de G. hirsumm (ge1wme .lDJ par des espèces dt, 
111Jme genome (G. barbadense) ou de geizomes 
diploïdes A. et D. 
Plusieurs tentatives ont èté réalisées dans ce sens 
à differentes reprises. Un exemple est constitué par 
l'obtention de [a ,:arièté Sealand qui se traduit par 
le trnnsfert de la tenacité et de la longueur de fibres 
de G. barbadeuse à G. hirsutum. Kt.vL\L\.CHER (1965J a 
repris l'ensemble de ces études eu utilisant comme 
géniteurs en croisement avec G. /lirsutum soit G. bar· 
bade/lse (génome AD). soit G. arborewil (genome A:i 
en association avec G. ,lwrberi ou G. ralmolldii 
r gè1ome D }. L'utilisation de caractères marqueurs 
(L; R1 ;R, ;Y) lui a permis de confirmer l'existence 
de loci homologues entre las espeœs mais l'r:;xi:otenœ 
de barrières spécifiques provoque, outre un certain 
taux de stérilité ou mème d'inviabilite, des anomalie;, 
de ségrègations. Apres restauration de la fertilité par 
une ser:ie de back-crnss, il a. pu cependant "isoler des 
lignêes très diverses dont il n'a retenu que celles qui 
peuvent présenter un intèrèt conune la lignée 444-1 
par exemple. La variabilité potentielle de ces hybrides 
s'est donc exprimée en partie sous forme de phi:!TIO· 
types très divers dont il n'a considéré qu'une partie 
seul.ement comme utilisable. Ces lignees ont été 
recroisèes entre elles pour associer un certain nom-
bre de caractères économiques et c'est 1a descen-
dance d.:o ces croisements qw-fait actuellement l'objet 
du travail de sélection pratiqué à Ia Station I.R.C.T. 
de BomrŒ. 
S - On pouvait e1Is11ite tente,· d'utilisei· G. anomalum. 
espece diploïde (n = 13) do11t les chromosomes 
ont peu d'atfinird pour ceux de G. hlrsutum. 
Si les croisements i:;ntœ G. hirsutum et fos espèces 
qci en sont proches donnent lieu à l'apparition de 
phénotypes aussi divers et imprévisibles, on pourrmt 
escompter une diversité encore plus grande lors-
qu'on croise cette espèce avec des espèces plus ëloi-
gnees portant des gènomes différents. 
Parmi les espèces de Gossypiwn. qtù n'appartien-
nent pas arnc génomes A. et D, G. anomalum est la 
seule qui soit spontanëe en Afrique et il serait sou.-
haitable de transférer à G. hirsutum une partie de 
ses capacités de résistance à la sécheresse. Mais en 
raison de sa très faible variabilité, sa génétique est 
très peu connue (Sn.ow, 1941) et son influence pos-
sible sur les caractèœs technologiques est bien enten-
du imprévisible. 
Les chromosomes de G. anomalum, ainsi que nous 
l'avons: vu dans la deu.~ème partie du chapitre H, 
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s'appari.ent à ceux de G. herbacewn (gènome A"! avec 
une fréquence élevée, et à ceux de G. hirsutum, dans 
le triploïde (ADh B,, avec une frèquence qui est loin 
d'être nég1igeable. DEODIK,\R (1949-1950), se basant sur 
ce fait, a estimé qu'il est possible d'obtenir ainsi non 
seulement des additions de chromosomes de G. ano-
malwn au génome de G. hirsutum mais encore de;o:; 
substitutions, soit de chromosomes entiers, soit de 
fragments de chromosomes. 
Ainsi que nous l'avons montré dans le chapitre II, 
on peut associer les génomes de G. hirsutwn et de 
G. auonzalum, soit en les juxtaposant dans un l1éxa-
ploïde (AD tB,/(AD),B,. soit en les combinant avec un 
troisième génome, qui dans le cas présent était A, 
dans un tétrap Ioïde (AD),/ A.,B,. Mais ces associations 
sont à peu près stériles et, dans ces structures, les 
chromosomes de G. anomalzun s'apparient très peu 
avec ceœ,;; de G. hirsutum. Il s'agissait alors de déter-
miner sous quelle forme et de quelle façon obtenir 
l'introgression de fragments du génome de G. aiw-
malum dans le contexte génétique de G. flirsutum. 
6 - L'addition de cftromosome,s de G. anomalum à 
G. hirsutum est-elle possible ? 
Dans la pœmière partie du chapitre III. nous avons 
montré que le back-cross dupentaploïde (AD1iB,/(AD h 
par G. hirsutuw donne une grande diversité de phé 
notypes dont certains ont une fertilité normale. Cette 
diversité est due à l'addition, au genome de G. hirsu-, 
fum, dè combinaisons très variées de chromosomes 
de G. aizomalwn. Mais, pour en tirer parti, il était 
nécessaire d'essaver de stabiliser ces additions sous 
forme disomiqué. Or, nous avons vu ( chap. III - 3° 
partie) que les tentatives d'isolement des lignées 
d'addition disomique, se heurtent non seulement au 
défaut de stabilité lié au comportement de la paire 
de chromosomes additionnelle, mais surtout à une 
baisse de fertilité dont l'importance varie avec la 
nature du chromosome qui entre dans h constitution 
de cette paire. Pourtant. les additions double mono-
somiques et parfois triple ou quadruple, que nous 
avons observées n'entraînent que des effets beaucoup 
plus discrets : les actions individuelles de chaque 
chromosome paraissent simplè:ment s'additionner. 
Toutdois, nous n'avons bien e:ntendu observe que: 
quelques-unes parmi toutes les associations p0.5sibles 
et il n'est pas exclu que certaines d'entre elles soien: 
inviables. Les lignées de substitution de ce;; mèmes 
chromosomes, comme nous l'avons montré dans la 
première partie du chapitre V, sont considérable 
ment plus fertiles que les lignées d'addition corres-
pondantes. Il semble donc qu'un état de faiblesse 
soit lié à l'addition disomique. L'hypothèse la plut 
simple est qu'il s'agit d'un dosage de gènes analogues 
à celui qu'ont étudié BLAKESLEE et ses collaborateurs 
chez le Datura (1959). Il ne s'agit pas là d'une situa-
tion isolée; c'est ainsi que lès inconvinients qu'en-
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traîm~nt l'adjonction au blé de paires de chromosomes 
d'espèces telles que Se.:ale cereale, Agropyrum elo11-
g<1twn, Haynaldia i:illosa (RILEY .::t KIMBER, 1966) ou 
Agropyruni illtermedium (CAUDERON, 1966) empêchent 
jusqu'a présent toute utilisati.on pratique malgré les 
avantages que les lignées d'addition peuvent présenter 
par ailleurs. Quel que soit donc l'avantage de cette 
situation, il est impossible de l'utiliser et on ne _peut 
se borner actuellement qu'à constater les faits. 
Il n'est peut-ètre pas impossible que si on mainte-
nait, pendant une suite de générations, l'état d'addi-
tion disomique, ce système puisse aboutir à des mu-
tations des mécanismes régulateurs d'activité génique 
(GERSTEL et MANN, 1965). C'est la raison pour laquelle 
nous avons étudié, dans la troisième partie du 
chapitre III. plusieurs générations successives de la 
lignée d'addition disomique du chromosome VI. Mais 
k seul phénomène qu'on ait pu mettre réellement en 
évidence gràce à l'apparition de hors-types est celui 
de la substitution de chromosomes d'une espèce à 
l'autre. 
Malgré ces restrictions, l'addition de chromosomes 
conserve un grand intérèt. Elle permet de localiser 
certains gènes dominants ou épistatiques qu'il serait 
souhaitable de transférer à G. hirsutum et c'est I'1m 
des seuls moyens qui permette de se faire une idee 
de la composition des groupes de liaison de G. ano-
malwn. Nous avons pu ainsi constater (chapitre III, 
2" partieJ les similitudes qui existent entre le chro-
mosome I de G. anomalum et le chromosome A7 de 
G. lûrsutum ainsi qu'entre k chromosome V et le 
chromosome A6. Ce nouveau contexte nous penne1 
donc de nous rendre compte de !a correspondance 
qui existe è!ntre certains chromosomes. 
7 - Des anomalies méiotiques permettent de pass-.!r 
de l'additioll à la substitution. 
A la lin de la dewdème partie du chapitre III. 
nous avons decrit des anomalies qui ne se compren-
m::nt redkment quél si le chromo;;ome additionnel 
est homologue d'une paire de chromosomes de G. hir-
sutum. Gràce aux anomalks méiotiques, nous 
sommes parvenu a isoler des lignées qui, bfon que 
conservant des caractères que nous avions relevés 
chez les lignée,;; d'addition, n'ont cependant que 
32 chromosomes : œs lignées ont été décrites dans 
la première rartie du clwritre V. Ce n'est que sous 
toutes réserves que nous ks avons qualifiées ,: lignées 
de substitution,, ; elles pouvaiè:nt en effet rèsulter d.J 
translocations ou de substitution à un chromosome 
quelconque de G. lllrsuttmz. Mais les expériences 
dont nous avons rendu compte dans le chapitre V 
montrent que. dans les trois lignées de substitution 
du chromosome I que nous avons isolées, c'est au 
chromo;;orne A7 de G. hirsutmn que s'est substitué 
Ie chromosome I de G. a1wmalum. 
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Nous avons dalisé des expériences èquivalentes 
pour quelques autres lignées de substitution, mais 
le défaut de caracteres marqueurs rend les résultats 
plus imprécis. N"ous avons montré cependant, dans 
la dernière partie du chapitre IV et la première par-
tie du chapitre V. que les modifications phènotypi.ques 
des lignées de substitution du chromosome VI sont 
très semblables à celles que l'on observe chez les 
Ugnées d'addition correspondantes ; ceci permet de 
penser qu'tme grande partie de ce chromosome a 
été substituée, sinon la totalité. Par ailleurs. les 
anomalies méiotiques que nous avons remarquées 
chez les individus porteurs à la fois d'une substitu-
tion partielle et d'une addition du chromosome V 
(chapitre V, t'" partie) montœm qu.\me fraction im-
portante du chromosome a ètè substituée, Dans les 
deu.-.:: cas que nous venons de citer. on peut comparer 
la fertilité des lignées de substitution et d'addition 
disomique correspondante. Les premie-res, malgré les 
inconvênients qu'el1es présentent, sont d'une fertilité 
comparable à œlle de G. hirsutum (chapitre V, 
l '° partie). alors que les secondes sont très peu fer-
tiles (tableau 13). Si œs chromosomes avaient rem-
placé un fragment quelconque du génome de G. hir-
sutum, les lignées ainsi obtenues auraient été a la 
fois nullisomiques ou affligées d'une délétion im-
portante et d'addition disomique. 0-r, il n'a jamais 
èté possible d'isoler les nul!isomiques correspondant 
aux huit monosomiques que l'on a identifiés jusqu'a 
présent chez G. hirsutum ; les gametes de G. hirsu-
tum, et en particulier les gamètes mâles, sont en 
effet très sensibles à toute modification du nombre 
chromosomique et en particulier aux délétions. Il 
semble donc bien que l'isolement de ces lignèes soit 
la conséquence d'homologies résiduelles entre les chro-
mosomes da ces espèces. Entre autres, l'accumula-
tion de ces faits montre que les chromosomes de 
G. anomalum sont équivalents aux chromosomes A 
de G. hirsutwn. Le mécanisme de cc:s transferts est 
ainsi identique à celui qu'avait décelé Mo.w (19581 
dans la descendance de l'hybride Nicotiaila tabaccwn 
X Nicotia11a plwnbaginifolia. 
La fertilité de ces lignées de substitution montre 
en outre que, malgré la différenciation qui freine leur 
appariement, les chromosomes de G. ftirrntwn et de 
G. a110111alum conservent cependant de nombœuses 
similitudes. 
8 - Dans la descendance du tétrapla'ide (iID),/A,B,, 
associant les génomes de G. hirsutum, G. herba. 
cew:n et G. anomalum, des cill'omosomes de 
G. anomalum peiwent se substituer directement 
à ceux de G. hirsutum. 
Ainsi. que nous l'avons montre au chapitre IV, la 
méiose du tétraploïde synthétique G. herbaceum -
G. mzomalwn - G. hirsatum est extrêmement îrré-
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gulii~re en raison du défaut d'appariement des chro-
mosomes des génomes B et D. Cependant. trois croi-
sements successifs par G. hirsutum ont rétabli la 
fertilité et rétabli à peu près complètement la régu-
larité de la méiose. La ségrégation au hasard de 
c!1romosomes des génomes B et D donne théorique-
ment naissance à une population de grunètes très 
variés quant aux nombres cI1romosomiques et amc 
proportions relatives des chromosomes de ces de1u 
génomes. L'expèrience montre cependant que, non 
seulement les seuls gamètes fonctionnels ont des 
nombres chromosomiques très voisins de 26, mais 
encore qu'aucune sélection ne joue, au niveau des 
gamètes femelles. à l'encontre des chromosomes de 
G. anomalwn et en faveur des ch,omosomes du 
génome D. 
La diversité des ph~notype.s est ainsi due à la re-
combinaison ent.e chromosomes de génome A, t 
quelques appariements accidentels de chromosomes 
des génomes A et B et à la substitution de chromo-
somes du génome B à des chromosomes du génome D. 
Si nous nous référons alL'< experiences de substi-
tution aux chromosomes du blé de chromosomes 
d'espèces ou de genres voisins (SE.\RS, 1969), nous 
sommes conduits a admettre que les similitudes qui 
existent entre les chromosomes de G. mwmalum et 
de G. hirsutum concernent non seulement le génome A 
mais également le génome D. 
9 - De tels résultats permettent de comparer l'hybri-
dation entre espèces l'Oisines avec l'hybridation 
entre espèces éloig11ées. 
Dans le cas de croisements faisant intervenir 
G. Jiirsutum et les espèces des génomes A. ou D, µeu 
d'obstacles s'opposent à la recombinaison et il en 
réstùte une répartition alèatoire dans tout le génome 
de G. hirsutwn des segments chromosomiques étran-
gers. Par contre, dans les descendances des croise-
ments de G. hirsutum par G. anomalwn, seul ou en 
association avec une autre espèce, les lignées de 
substitution que nous avons obtenues correspondent 
à des segments importants localisés sur un seul chro-
mosome. 
Le"> résultats de ces croisements sont donc comtia-
rab les mais ils diffènmt par la répartition, chez 
G. llirsutum, du matériel génétique provenant des 
especes sauvages. L'existence de telles substitutions 
de segments chromosomiques d'origine anomalum 
nous place alors dans une situation qui nous permet, 
dans les cas favorables, de comparer la recombinai-
son entre paires de chromosomes totalemt:!nt ou par-
tiellement homologues. 
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10 - La tecombinaison entre paires de chromosomes 
totalemeut au partiellement Jwmo!agues. 
Dans la première partie du chapitre V, le tableau 25 
nous a montré que toutes les lignées de substitution 
que nous sommes parvenu à isoler sont affligées de 
certains défauts. Chacune . d'elles provient de la 
substitution d'un segment de chromosome suffisam-
ment important pour provoquer des modifications 
caractéristiques du phénotype de G. hirsutum et il 
serait impensable que ces segments puissent compen-
ser très exactement ceux auxquels ils se sont substi-
tués. Les fractionner pour n'en conserver que la 
partie qui intéresse le sélectionneur devient alors le 
problème essentiel. Dans le cadre de l'espèce, c'est 
en pratiquant une série de back-cross que l'on par-
vient à ce résultat. Mais on peut se demander quelle 
est l'efficacité de ce procédé dans le cas qui nous 
intéresse, Pour le savoir, il est nécessaire de disposer 
de caractères marqueurs sur le segment de chromo-
some substitué et sur son homologue de l'espèce 
réceptrice, C'est Ia raison pour laquelle nous avons 
examiné en détaHs, au cours de la troisième partie 
du chapitre V, la recombinaison entre un bras du 
chromosome I de G. anomalmn et le bras correspon-
dant du chromosome A7 de G, hirsutum, dans les 
quatre situations schématisées par le tableau 47 que 
nous reproduisons cï.dessous. 
Retenons tout d'abord qu'il existe plusieurs règions, 
dans le segment défini par les loci R et Le, où l'ho-
mologie résiduelle entre ces bras de chromosomes 
permet la recombinaison. 
Lorsque les deux segments en présence sont intacts 
(situation B, page 58), la fréquence des recombinai-
sons est bien inférieure à la fréquence des recombi-
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naisons dans cette région, chez G. hirsutum (situa-
tion A). Il n'y a là rien de très surprenant et la 
différenciation entre les deu..s:: espèces en est proba-
blement en partie responsable. Mème lorsque les 
segments transférés à G. hirsutum proviennent d'es-
pèces des génomes A et D, la liaison entre les gènes 
transférés en bloc est plus forte que chez le parent 
d'origine (RHYNE, 1958; PHILLIPS, 1961; STEPBENS, 
1961 ; GILES, 1961). 
Une recombinaison entre R et Le juxtapose, dans 
ce segment, un fragment du chromosome d'origine 
hirsutum et un autre d'origine anomalum. Dans cette 
région, on peut alors distinguer deux zones (situa 
tions C et D; dans lesquelles sont en présence, dans 
l'une, deux fragments hirsutum homologues et dans 
l'autre, deux fragments hétérologues d'origine re~-
respectivement hirsutunz et auomalum. Dans la si-
tuation D, la fréquence des recombinaisons dans la 
zone d'homologie devient alors supérieure à la fré-
quence des recombinaisons que l'on observe, dans la 
zone correspondante, lorsque les chromosomes sont 
totalement homologues (situation AJ. La rareté des 
recombinaisons dans la zone hètérologue est ainsi 
plus ou moins compensée par l'augmentation du taux 
de recombinaisons dans la zone homologue. Rm':!m 
( t960) a fait une observation similaire en étudiant 
les conséquences du transfert du groupe de Haison 
cirai rrai Ygrai dwrni de G. raimondli (génome D) à 
G. hirsutum. 
Mais on constate égalem.:!nt, dans la situation C en 
particulier, que 1a fréquence des recombinaisons dans 
la zone hétérologue devient inférieure à celle que l'on 
observe dans la zone correspondante lorsque les deu.x 
chromosomes sont totalement hétêro1ogues (situa-
tion B ). Le remplacement d'une partie du segment 
anomalum par une partie hirsutum conduit ainsi . à 
des recombinaisons préférentielles entre les segments 
homologues hirsutum et à un accroissement de la 
Tableau 47, - R.icombinaison dans la région R Le entre segments 
chromosomiques homologues et hétérologues. 
R Yg Le R Yg Yg Le R Le Coïncidence 
26,5 35,6 44,1 95 % 
~-~L----~----~--- 6,3 ± 1,0 (13,7) 20,0 ± 1,9 
0 47,6 ± 6,2 47,6 ± 6,2 
1,2 ± 1,2 15,6 ± 1,6 16,8 ± 1,6 --~-----'-------'---
14,8 :t 0,8 40,3 ± 1,1 50,0 ± 1,1 
(3,9 à 26,5) (48,7 à 30,li 
--....l-___ .._ ____ ,,._ __ 
.44 % 
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liaison dans le segment a110m2lum résiduet Dans ce 
cas, le procéde qui consiste a pratiquer une serie 
de back-cross pour dissocier le groupe de liaison 
R Yg semble ainsi perdre de son diicacite. C'est une 
conclusion semblable qu'il convient de tirer des tra-
VatL'l: de S,u.!NDERS (1%J1 et RICI~ (1969j. L'un en utili-
sant le croisement de G. lûrsutum par G. tomeutosum 
(génome ADl et l'autre en an;üysant le croisement 
de Lycopersicum esculentum par Solawmi i_1.·ccpersi, 
coïdes. ont transJér~ un [ragment de chromosome 
d'una espèce pendant plusieurs génèmti.ons sucœs-
sives de back-cross utilisant I'autte espèce comme 
parent récurrent. Ils ont alors constaté une diminu-
tion rapide du taux de recombinaisorr entœ les frag-
ments transférés et les fragme!'lts co.trespondants de 
l'espèce réceptrice en fonction du nombre de crofae-
ments de retour. 
Si l'on peut attribuer à la "différenciation srruc, 
turale cryptique" (Srmmn:s, 1930) h liaison étroite 
entre gènes transférés d'un,;;; espèce a l'autre, c'est 
à une autre came qu'il faut attribuer les modi.fica-
ti.ons des fréquences de cmssing-over que nous a,·ons 
observées. 
Il existe de nombreux exemples qui montœnt q_ue 
la recombinaison est contrôlée so-it au niveau du 
genome entier {RILEY et LAi!<:, l96St soi.t au niveau 
de certaines parties du génome !SIMCHEN, 1968: AL-
Lr,RD. l963: Jotrns, 19671. SurcHEN et Sn1IDERG (l969) 
font une distinction entre l'ensemble des mécanismes 
qui règknt les différcontes étapes de la recombinaison 
et les éléments qui contrôlent les fréquences de 
recombinaison dans une regior,_ donnée, On peut 
conœvoi.r que, dans le cas présent. ces deux méca-
nismes intervi.ennent. l'un pour régulariser la fré-
quence des recombinaisons sur fo bras de chromo. 
some, et l'autre qui régularise la distribution des 
crossing-over. 
D"autres donnees concernant l'appari.ement meio-
tique relèvent d'une autre série d'obsen:ations mais 
complètent les premières. D'après MosEs (1968i, la 
méiose comporte en effet un stade de reconnaissance 
des chromosomes qui permet l'appariement des élé-
ments homologues, un stade d'ê1aboration du 
complexe synaptinêmal et un stade de recombinaison 
accompagné de la formation des chiasmas. Le stade 
de reconnaissance tFELmm,:,;. 1%6: JOHNSON et Kr,r-
BER, 1967; SncK et BROWl:~. 1968 et 1969: WAGU:..!,I.R, 
i%9 ; S,\VASD.U.\H et autres, 1969 ; Ann, F'ELD1Ul·;N et 
Bus:vmcK, 1969; MoE:·!S, 1969) permet souvent l"asso-
ciation de chromosomes qui n'ont entœ eux que de.s 
relations d'homéologîe (BROWN:, 193{) et aboutit par-
fois à l'élaboration de comple-:tes synaptlnèrnatL"{ 
entre chromosomes d'espèces differentes (Mm:zEL et 
PRICB, 1966",, Le complexe synaptinémal. que l'on p,=ut 
considérer actuellement comme une structure pro-
Mique transitoire miofot'mée à la méiose et présente 
entre deux chromosomes d'une mème paire, permet 
l'apparieme;;nt très précis de région:; hom.ologt1'c!s 
(S:mnr. 1968 ; l-IE!>.1DERs01.-:. 1969.i. n constitue uné) 
condition nècessaiN à la œcombinaison mais sa 
présence n'implique pas que toutes ces conditi.ons 
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soient effectivement réunies (MOSES, L968). LuccI:IBSI>è:t 
Susur~I (1968) font remarqu~t' en effet q_ue tout fac-
teur susceptible d'agi.r sur la durée du synapsis agi-
rait, par voie de conséq_uence, sur la probabfüté de 
recombinaison. On peut alors concevoir que, chez 
lès chromosomes composites. la répartition des 
crossing-over puisse dépendœ du rapport des lon-
gueurs des zones homologues et hétérologues. 
Il serait évidemment nécessairë de multipliar les 
expériences pour avoir une idée du déterminisme de 
ces interactions. Il faut retenir de celles dont nous 
avons fait état q_ue le transfert d'un segment de 
chromosome d"une espece à l'autre pose des pro-
blèmes quant a la ruptuœ ultérieure de ce groupe 
de liaison, problèmes qui ne peuvent pas toujours 
être résolus par fa pratique des back.cross par l'es· 
peœ receptrice. 
l1 - Si l"on peut obtenir des substitutions, auelle est 
la meilleure méthode pour y parve11ir? 
Au cours des experi.ences que nous avons décrites, 
nous avons examine dive,s modes de substitution de 
fragments du gënome de G. a11omalum dans celui 
de G. hirsutum. Ces lignées ne représentent toutefois 
qu·une fraction de celles que l'on doi.t pouvoi.r obtenir 
à partir de ces c,ofaements, II reste à envisager, 
après l'étude- que nous venons de faire, comment 
resoudre, dans les meilleures conditions, le problème 
qui consiste à chercher à obtenir le maximum 
possible de substitutions. 
Il ne semble pas possibte d'apporter de modifica-
tions aux méthodes utilisées pour exploiter le tétra-
ploïde (ADli!A,B,. En effet, après. trois back-cross 
par G. hirsutum, l'abondance de matériel végétal 
permet difficilement de pratiquer une analy;;e cyto-
Iogiq_ue systématique. Toutè.fois, à partir de ce stade, 
on peut consideœ, les barrièœs d'isolemtmt entre 
espèces comme suffisamment rèduites pour qu'il de-
vienne possible ct·en tiœ1· parti. La variation phéno-
typique sera alors attribuable en premier rieu à la 
substitution tle chromosome;;: entfors de G. anomalum 
à leurs homéologues du génome D ; en deuxième 
lieu, à la recombinaison entre chromosomes du gé-
nome A (ltirsutum et lwrbacetmn; et. è,·entuelle-
ment. à. quelques recombinaisons accidentelles entre 
chromosomes des génomes B et A. En raison de 
l'affinité entre chromosomes des génomes A et B, 
le rétablissement d'une méiose normale serait proba-
blement plus rapide si on utilisait un tétraploïde 
(i-\.Dir/B1D,. l'espèce complementaire à utHiser devant 
ètre de preférence G, raimo1idii, espèce du gènomè D 
la plus pFJche du gè'1ome correspondant de G. hir-
sutum. Mais nous ignorons combien de back-cr:::;ss 
par G, ldrsut1mz nécessita. le rétablissement d'une 
ferti.litè acceptable. 
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Si la variation que l'on découvre dans la desc<:;n-
dance du tétraploïde présente des difficultés d'inter-
prétation, celle de la desœndance de l'hexaploïde, 
par contre. est exclusivement attribuable à l'interven-
tion de G. a11omalw11. Mais les appariements entre 
les chromosomes des demc espèces étant rares, la 
grande majorité de cette variation est due à l'addi-
tion de chromosomes. La première phase consiste 
donc à rechercller les additions monosomiques de 
façon systématique en utilisant la succession de 
croisements décrite dans la première partie du 
chapitre III. 
Il serait évidemment souhaitable de pouvoir pro-
voquer artificiellement la substitution de chromo-
somes entiers. Ce procédé permettrait de connaître 
de façon systématique l'influence de chaque chromo-
some de G. anomaluw, en interaction avec ceux de 
G. liirsurum, vis-à-vis de caractères présentant un 
intérêt économique. Nous avons déjà cité à ce sujet 
les travaux qui tirent parti de la série des nulliso-
miques du blè. Mais seuls quelques monosomiques 
du cotonnier sont disponibles et, en raison du fait que 
!es gamètes aneup1oïdes sont largement défavorisés, 
le rendement de cette opération ne peut être satis-
faisant que si l'on dispose de lignées d'addition 
disomique, ce qui en limite singulièrement l'emploi. 
Nous ne pouvons donc compter actuellement que 
sur l'éventualité de recombinaisons rares entre chm-
mosomes des deu.'é espèces chez les individus por-
teurs d'un chromosome additionnel. Il s'agit alors 
de chercher à placer les gamètes porteurs d'une 
substitution dans les conditions les plus favorables. 
Or, nous avons signalé que les gamètes mâles por-
teurs d'un chromosome de G. mwmalmn en substi-
tution sont plus compétitifs que les gamètes porteurs 
de ce mème chromosome en addition. 
Le procédé qui parait le plus simple, à partir d'une 
population supposèe, d'après leur phénotype, co.n:po-
sée d'individus porteurs d'un chromosome addition 
nel, consiste donc à favoriser. entre ces individus, 
une panmixie aussi complète que possible. Cette 
pratique met en compétition des gametes mâles 
aneuploïdes et euploïdes dont œnains résultent de 
la substitution du chromosome ou du fr:1gment de 
chromosome de G. mwinalwn. A la génêration sui-
vante, on éliminera tout d'abord les individus de 
phénotype lzirsutwn, et on replacera en panmixie les 
individus restants. On peut attendre de cette pratique 
renouvelée ptndant plusieurs gènérations qu'elii:: 
augmente rapidement la fréquence des individus 
porteurs d'un chromosome substitué dès 1'instant où 
cette substitution sera rêalisée. Ce -procédé semble 
particulièrement adapté au transfert de caractères. 
tels ceu..x de résistance à divers prédateurs, connus 
pour être présents chez G. a11omalw11. Il a également 
l'avantage de permettre la realisatton de toutes Ies 
recombinaisons possibles entre G. hirsutum et le 
chromosome additionnel. Il nècessite cependant que 
la sélection soit pratiquée avant le début de la 
floraison. 
Le transfert d'un caractère particulier de G. mw-
malum ou même 1a rec11erche systématique d'addi-
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tions simples pourraient ètre facilités par l'utilisa-
tion du pentaploI°de (AD>,/1AD),B, comme mâle, lors 
du back.cross par G. hirsmum destiné à fractionner 
le génome de -G. a11omalu111. Ce procédé a en effet 
pour avantage d'éliminer les additions multiples et 
de favoriser les substitutions. On éliminera alors, 
dans la descendance provenant de ce back-cross, tous 
les individus dont le phénotype ne diffère pas · de 
celui de G. hirsutum. 
12 - Comment uriliser ces lignées de substitutiorr .? 
En raison mème des procédès utilisés pour les 
isolsor, toutes les lignées de substitution que nous 
avons extraites résultent soit du remplacement d'un 
chromosome entier, soit d'une recombinaison qui 
n'apporte qu'un fragment de chromosome. Toutes 
ces lignées sont plus ou moins défectueuses et, en 
particulier, une part d'entre elles présente des fibres 
qui mûrissent mal. On ne peut donc èconomiq_ue-
ment les utiliser dans cet état. Mais quelques-unes 
ont des qualités qu'il serait intéressant de conférer 
à G. hirsutwn, entre autres la grande précocité de 
la lignée de substitution du chromosome IV et la 
résistance à la sécheresse de la lignée de substitu-
tion du chromosome III. En outre, elles font toutes 
actue!Iement l'objet d'examens destin~s à déterminer 
leur capacité de résistance à divers prédateurs. 
On peut alors adopter deu." attitudes. La première 
consiste à tenter de transfèrer à G. hirsutwn ur.. 
caractère particulier à l'une de œs lignées en ne 
conservant que la fraction utile du segment substi-
tué. En raison du risque d'inefficacité d'une succes-
sion de back-cross. il sera alors nécessaire., après 
avoir croisé cette lignée par G. hirsurum, de cultiv,::r 
une population F2 suffisamment vaste pour avoir 
des chances d'v découvrir la recombinaison souhai-
tee. Si tel n'est pas le cas, il conviendra alors de 
favoriser à. œtk génération une panmixie aussi 
complète que possible, au besoin en accroissant arti-
ffcie!Iement lé! taus: d'allogamie entre les individus 
porteurs du caractère dont on souliaite le transfert. 
Rien ne s'oppose, par la suite, à tenter d'accumuler 
sur une mème lignée des caractères divers_ 
La seconde attitude tiem compte des données 
fournies par l'exploitation de l'hybridation de 
G. hirsutum par des espèces appartenant aux gé-
nomes A et D. La variation qui résulte de telles 
substitutions est la plus schématique que l'on puisse 
imaginer. On peut l'accroitre en recroisant entre 
elles les lignées de substitutions. On peut tout d'abord 
emisager de pratiqœr le croisement diallèle entre 
lignées de substitution. A l'action de chaque chro-
mosome de G. auonialum s·ajoute leur interaction. 
Les proc<:'idés à utiliser par 1a suite ne diffèrent ce-
pendant pas des précédents. Chacun des deux chro-
mosomes se trouve en effet confronté avec son homo-
Î 
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logue de G. hirsutum. et c'est de la génération F2, 
essentiellement, qu'il faut attendre les recombinai· 
sons intéressantes. On ne retiendra alors, soit en 
génération F2, soit au cours des générations tùtè-
rieures obtenues var panmixie comme précédomment, 
que le matériel \'egétal susceptible de présenter un 
intérêt économique. 
Cot. Fib. Trop .. 1971, vol. XXVI, fasc. 2 
Il est, sans aucun doute, possible de concevoir 
d'autres schémas d'utilisation. Tous cependant de· 
vront tenir compte de la difficulté que risque de 
présenter le fractionnement d'un segment de chro-
mosome de G. mwmalum et devront rechercher en 
outre à combiner au mietLX. le matériel génétique 
présent dans les diverses lignées de substitution. 
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R]jSUM)j 
Actuellement, le cl10b;: des cotons à culti.ver en 
Afrique se heurte à plusieurs difficultés. Les fibres 
naturelles ne résistent aux fibres artificielles que si 
elles prèsentent de nouvelles caractéristiques: Par 
ailleurs, les variétés actuelles de l'espèce choisie en 
Afrique. G. hirs11tum, ne s'adaptent pas de façon 
totalement satisfaisante au.~ conditions écologiques 
locales. Il est donc nécessairè- d'augmenter la ,;ari.a-
bilite de cette espèce. On peut y aboutir par le biais 
de croisements i.nterspédfiques qui devraient conduire 
à une introgression utilisable. 
Les travaux. rèaHsès à ce sujet par [(A.HMACHER ont 
consisté à utiliser surtout des espëces diploïdes de 
génomes A et D. c'est-à-dire les mêmes génomes que 
ceu_s:: de l'ampl1idiploïde G. hirsutmn. Les résultats 
rapportés ici font appel à l'espèce sauvage G. ano-
malwn de génomes B différônts. Il s'agit d'une 
espèce diploïde spontanée en Afrique, bien adaptee 
au climat. Si. l'introgressi.on se réve:le possible entre 
G. llfrsutwn et G. anomalwn, on peut en espérer des 
recombinaisons intéœssantes, au moins en ce qui 
concerne l'adaptation au climat. On pouvait évidem-
ment craindre que !es espèces sauvages, dénuées de 
fibres, soient inaptes a augmenter les qualités de 
celles-ci. Mais, à la suite des travaux de KA:..-1:MACHER, 
il est clair qu"il n'en est pas ainsi. de telle sorte que 
c'est sans tenir compte de cette difficulté que nous 
avons poursuivi nos recherches. 
On savait déjà que G. cmomalum se croise a,;ec des 
espèces de génome A et de génome D. et le croise-
ment envisagé id. G. Jtirsutum :< G. anomalwn, a 
déjà été réalisé. Le croisement B / A montre un 
grand nombre d'appariements chromosomiques. 
Ceux:-ci sont beaucoup moins fréquents dans le croi-
sement B ;< D. On retrouve ces appariements dans 
le croisement G. hirsutum ·< G. anomalum. Une cer-
taine homologie paraissait donc subsister entre les 
chromosomes dë génome B et les chromosomes de 
génome A, voire mème de génome D, ce qui permet-
tait d'espérer qu'une introgression était possible. 
Celle-ci pouvait être envisagée soit sous forme d'ad-
jonction de chromosomes d"aiwmalum à ftirsutum 
soit sous forme de substitution de chromosomes en 
tiers ou non, soit sous forme d"adjonction conduisant 
ultérieurement à des substitutions. 
1. - Pour aboutir à ces résultats, deux séries de 
croisements ont èté réalisées. 
a. · On a doublé le nombre de cliromosomes de 
l'hybride G. hirswum :,< G. a;wmalwn (AD) B stérile 
et l'amphitriploïde obtenu a été recroisé à deu.,x re-
prises par G. hirsuumt. Si l'on fait abstraction de 
tous les phénomènes de stèri!ité qui ont dù ètre sur-
montés. on a obtenu ainsi une population dont tous 
les individus étaient AD/AD et dont le polymorphisme 
résultai.t du nombre et de la nature des chromo-
somes B supplémentaires. Une étude approfondie, 
génétique et cytologique, a montre qu'on pouvait 
deceler les individu.,, porteurs d'un seul chromosome 
supplémentaire. Leur phénotype dépendait de la na-
ture de ce chromosome. Cela nous permit d'isoler 
divers · types d'addition monosomique qu'il est 
possible de conserver au cours des générations suc-
cessives. Rien ne démontre que des substitutions 
n'accompagnaient pas ces additions mais on pouvait 
penser qu'elles se traduiraient dans les phénotypes 
au cours des générations. 
b. · On a utilisé l'espèce intermèdiaire G. herba-
ceum (type A, du génome Al. L'hybride A.,B tétrn-
ploïdisé a subi. trois back-cross successifs par G. lur-
suuan. Il en est résulté des indi,idus variés dont le 
nombre chromosomique est soUvènt égal à 52 et tou-
jours proche de ce chiffre. Parmi les individus têtra-
ploîdes, ceu'{ qui ont un chromosome B substitué à 
un cl1romo5ome D et qu'on repère facilèment, mon-
trent une fertili.te qua"i normale. Cette substitution 
se conserve au cours des générations et, selon toute 
probabilité, on peut l'obtenir à l'etat diploïde. L'his-
toire détaillée de cette serie de croisements ne se 
comprend que s'il existe une certaine homéologie 
entre chromosomes de génome D et chromosomes 
de génome B. 
2. - A partir du croisement lûrsutum X anomalum, 
les adjonctions monosomiques obtenues (pour 7 
chromosomes différents) i:iermettent d'obtenir des 
adjonctions disomiques. Toutes. quel que soit le 
chromosome, conduisent à des plantes très aber-
rantes, toujours peu fertiles et souvent stériles. 
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L'importance des différences phénotypiques entre 
monosomique et disomique correspondant est tou-
jours considérable, Le sens profond de cette diffé 
renœ reste à expliquer. 
3. - Au cours des génerations, les individus porteurs 
d'une addition (rnonosomique ou disomique) peuvent 
montrer des méioses aberrantes : absence d'apparie-
ment d'une paire de chromosomes hirsutwn, exis-
tence de trivalents ouverts entre une paire de chro-
mosomes hirsuium et le chromosome anomalum. 
Dans leurs descendances, il peut apparaître des indi-
vidus à 52 ou 53 chromosomes montrant une disso-
ciation des caractères phénotypiques associés à 
l'état d'addition. Lorsqu'on les autoféconde, les pre 
miers montrent fréquemment un bivalent ouvert, les 
seconds des trivalents plus fréquents que chez les 
plantes originelles. Le tout s'explique bien si une 
recombinaison s'est produite entre un chromosome 
hirsutum et le chromosome anomalum supplémen-
taire. Les résultats fournis par les générations suc-
cessives sont en accord avec cette idée. Tout se passe 
comme si les gamètes porteurs de " substitution ,, 
n'étaient pas défavorisés, contrairement aux gamètes 
porteurs d'addition. · 
4. - L'interprétation qui vient d'être donnée a pu 
être vérifiée et précisée en utilisant des chromosomes 
marqués, en particulier une souche de G. Jzirsutum 
dont l'un des bras du chromosome A7 portait les 
gênes R,,, yg, et Le,. Dans ce cas, les recombinaisons 
observées concernent le chromosome I de G. ano-
malum qui se révèle porter les allèles &. Yg".A Le,- des 
gènes précédents. Selon les types de recombinaison 
obtenus, il est possible d'en déduire; chez les indi-
vidus à 52 chromosomes, l'importance de la substi-
tution dans le segment envisagé. Par ailleurs, on peut 
calculer les fréquences de recombinaison dans les 
diverses situations possibles, c'est-à-dire de paires 
de chromosomes partiellement homologues et par-
tiellement hétérologues. On peut alors comparer ces 
fréquences avec celles qui concernent les mèmes 
loci chez G. hirsutum. Dans le cas où le segment 
envisagé est totalement hétérologue, la fréquence 
globale des recombinants est plus faible que dans 
le cas d'une structure homogène !rirsutmn. Lorsque 
l'hétérologie n'est que partielle, la fréquence globale 
ne paraît subir aucune diminution mais la répartition 
des événements est très différente. Les crossing-over 
sont extrêmement rares sur la partie hétérologue du 
segment, alors qu'ils sont anormalement fréquents 
sur la partie homologue. 
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L'homologie maintenant évidente entre le chromo-
some A7 de G. lzirsutum et le chromosome I de 
G. miomalum n'est sûrement pas la seule qu'il est 
possible de mettre en évidence: mais, même dans 
le cas des chromosomes A6 de G. hirsutum et V de 
G. anomalwn, les mieux connus, les faits sont encore 
fragmentaires. 
5. • Le résumé qui vient d'être fait concerne la 
partie fondamentale de l'étude entreprise. On peut 
grouper maintenant les faits en songeant au pro-
blème pratique posé a l'origine, Si des adjonctions 
de chromosomes entiers d'anomalum (à l'état simple 
ou double) au génome d'ltirsutwn sont possibles, elles 
sont sans intérêt pratique en elles-mêmes. Elles 
n·otrrent qu'un moyen pour obtenir des substitutions. 
Celles-ci peuvent conduire, au contraire. à des plantes 
fertiles dont certaines ont montré des caractères 
intéressants (système de résistance à la sécheresse 
lié au chromosome III d'anomalwn, precocité liée 
à la présence du chromosome IV). Ces substitutions 
peuvent concerner des chromosomes variés et im-
pliquer des fragments de chromosomes de longueurs 
très différentes ; sans marquages supplémentaires, 
on ne peut assurer dans aucun cas qu'il s'agit de 
chromosomes entiers. 
6. - L'étude réalisée nous apporte d'autres informa-
tions pratiques. Si toutes sortes de substitutions sont 
possibles, et si certaines sont d'un grand intérèt, 
quelles techniques doit-on utiliser pour les obtenir? 
L'utilisation de l'espèce intermédiaire G. herba-
ceum peut y conduire directement en ce qui concerne 
les génomes B et D, et on peut penser que l'utilisa-
tion d'une espèce intermédfaire de génome D condui-
rait aux. mèmes résultats pour les génomes B et A. 
Pour ces génomes, on aboutit au mème résultat par 
l'intermédiaire d'une addition. Dans ce cas, l'existence 
d'une sélection préférentielle des grains de pollen 
à 26 chromosomes, qu'ils portent ou non une substi-
tution, est un fait important. On devra donc utiliser 
les individus porteurs d'addition comme màles, que 
l'on réalise une autofécondation ou un back gross 
par G. llirsuwm. On obtiendra de cette manière la 
fréquence maximum de substitution. Il y aura inté-
rèt à déceler ceUes qui sont importantes, afin de les 
utiliser pour en obtenir de plus courtes. Etant donné 
la très faible fréquence des crossing-over dans les 
zones hétérologues, cette dernière opération ne sera 
profitable que si l'on obtient d'emblée des popula-
tions tres nombreuses. 
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